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El archipiélago balear, por su historia y geografía, es un territorio rico en patrimonio 
genético. Tiene su máximo exponente en el ovino con cuatro razas oficialmente 
reconocidas: Ibicenca, Mallorquina, Menorquina y Roja Mallorquina. En la actualidad 
estas razas disponen del correspondiente Libro genealógico y de un programa de 
conservación y mejora. En el presente trabajo se propone la utilización de técnicas de 
genética molecular para el estudio de las poblaciones ovinas de Baleares. Los objetivos 
del trabajo son la caracterización genética y el análisis de la diversidad y estructura 
intrapoblacional de estas razas; el análisis de la diversidad interpoblacional entre los 
ovinos de Baleares y otras razas ovinas, además del estudio de la viabilidad e idoneidad de 
la utilización de la genética molecular en los programas de conservación y mejora. Las 
razas de Baleares presentan una diversidad genética aceptable y una significativa 
diferenciación genética entre ellas y el resto de razas analizadas. La raza Ibicenca es la 
que más se diferencia genéticamente del resto de poblaciones de Baleares y también del 
resto de las razas de España, Europa, África y América incluidas en el estudio. A pesar de 
que oficialmente existen cuatro razas catalogadas, los resultados obtenidos indican la 
existencia de cinco grupos genéticos, dado que las poblaciones de Ibiza y Formentera de 
la raza Ibicenca muestran una clara diferenciación genética. 
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El Convenio sobre la Diversidad Biológica (CDB) de 1992 supone un punto de inflexión en 
la conservación de los recursos genéticos animales. El Convenio contiene tres objetivos 
básicos: la conservación de la diversidad biológica, la utilización sostenible de sus 
componentes y el reparto justo y equitativo de los beneficios que se deriven de su utilización 
mediante un uso sostenible de los recursos genéticos. Su desarrollo e implementación ha 
supuesto un aumento de actividades dirigidas a la aplicación de programas de conservación y 
mejora en las razas autóctonas ganaderas. 
El archipiélago balear, por su historia y geografía, es un territorio rico en patrimonio 
genético. Tiene su máximo exponente en el ovino con cuatro razas oficialmente reconocidas, 
todas ellas catalogadas en peligro de extinción: Oveja Ibicenca, Mallorquina, Menorquina y 
Roja Mallorquina. En la actualidad estas razas disponen del correspondiente Libro 
genealógico y de un programa de conservación y mejora, ambos aprobados y reconocidos 
oficialmente. Dada la situación del peligro de extinción en la que se encuentran, se considera 
necesario realizar un estudio de caracterización genética de las cuatro razas para mejorar su 
gestión y optimizar la eficiencia de los programas. 
En el presente trabajo se propone la utilización de técnicas de genética molecular para el 
estudio de las poblaciones ovinas de Baleares. Los objetivos son la caracterización genética y 
el análisis de la diversidad y estructura intrapoblacional de estas razas; el análisis de la 
diversidad interpoblacional entre los ovinos de Baleares y otras razas de diversas 
procedencias (españolas y de otros países y continentes); además del estudio de la viabilidad 
e idoneidad de la utilización de la genética molecular en los programas de conservación y 
mejora. 
Las razas de Baleares presentan una diversidad genética aceptable y una significativa 
diferenciación entre ellas y el resto de razas analizadas. En el cálculo de las distancias y en las 




representaciones gráficas de las mismas se observa que la raza Ibicenca se diferencia 
genéticamente del resto de poblaciones de Baleares y también del resto de las razas de 
España, Europa, África y América incluidas en el estudio. A pesar de que oficialmente existen 
cuatro razas catalogadas, los resultados obtenidos indican la existencia de cinco grupos 
genéticos, dado que las poblaciones de Ibiza y Formentera de la raza Ibicenca muestran una 
clara diferenciación genética. 








El Conveni sobre la Diversitat Biològica (CDB) de 1992 suposa un punt d’inflexió en la 
conservació dels recursos genètics animals. El Conveni conté tres objectius bàsics: la 
conservació de la diversitat biològica, la utilització sostenible dels seus components i el 
repartiment just i equitatiu dels beneficis que s’obtenen de la seva utilització mitjançant un ús 
sostenible dels recursos genètics. El seu desenvolupament i implementació ha suposat un 
augment de les activitats adreçades a l’aplicació de programes de conservació i millora de les 
races autòctones ramaderes. 
L’arxipèlag balear és un territori ric en patrimoni genètic com a conseqüència de la seva 
història i cultura; i té el seu màxim exponent amb l’espècie ovina amb quatre races 
oficialment reconegudes, totes catalogades en perill d’extinció: Ovella Eivissenca, 
Mallorquina, Menorquina i Roja Mallorquina. En l’actualitat, aquestes races disposen del 
corresponent Llibre genealògic i d’un programa de conservació i millora, tot dos aprovats i 
reconeguts oficialment. Per la situació de perill d’extinció en què es troben, es considera 
necessari fer un estudi de caracterització genètica de les quatre races, per millorar-ne la 
gestió i optimitzar l’eficiència dels programes establerts.  
En el treball es proposa emprar les tècniques de genètica molecular per a l’estudi de les 
poblacions ovines de Balears. Els objectius són la caracterització genètica i l’anàlisi de la 
diversitat i l’estructura intrapoblacional de les poblacions de Balears, l’anàlisi de la diversitat 
interpoblacional entre les poblacions ovines de Balears, d’aquestes amb altres races 
d’Espanya i de totes elles amb altres races de diferents països i continents, a la vegada que 
s’estudia la idoneïtat d’emprar l’analítica molecular en els programes de conservació i millora. 
Les races ovines de Balears presenten una diversitat genètica acceptable i una 
diferenciació entre elles i amb la resta de poblacions analitzades bastant definida. Amb el 
càlcul de les distàncies i en les representacions gràfiques, s’observa que la població d’Eivissa 




es manté separada des de l’inici de la resta de poblacions de Balears i de la resta de races 
d’Espanya, Europa, Àfrica i Amèrica incloses en l’estudi. Dins les poblacions de Balears, 
afavorit pels diferents successos històrics i comercials, hi ha dos agrupaments: d’una banda, 
les poblacions pitiüses, i, de l’altra, la resta. Encara que oficialment hi ha quatre races 
oficialment catalogades, els resultats obtinguts indiquen l’existència de cinc races genètiques, 
perquè les poblacions d’Eivissa i Formentera se separen clarament des del principi. 
 








The 1992 Biological Diversity Agreement (Convenio sobre la Diversidad Biológica, CBD) 
represents a true turning point as to animal genetic resources conservation.  The Agreement 
includes three basic objectives: a biological diversity conservation, a sustainable component’s 
use and last a fair and equitable sharing of the benefits derived from its usage through the 
sustainable use of the genetic resources.  Its development and implementation have led to 
increase the number of activities directed towards completing conservation and breeding 
programs of local livestock breeds. 
The Balearic Islands archipelago, in view of its unique history and geography, 
encompasses a territory rich in genetic heritage.  Most meaningful is the case of ovine cattle 
with four officially recognized sheep breeds, all of which are listed as in danger of extinction: 
the ‘Ibicenca’, ‘Mallorquina’, ‘Menorquina’ and ‘Roja Mallorquina’ sheep breeds. Currently 
they dispose of their own corresponding herd books and of their respective conservation and 
breeding programs, both officially approved and recognized. Given their threatened 
extinction state, it was deemed necessary to conduct a genetic characterization study of the 
four breeds in order to improve their management while also to optimize the different 
program efficiencies. 
This study puts forward the use of molecular genetics techniques in order to study the 
sheep populations of the Balearic Islands. Objectives are the genetic characterization and a 
diversity analysis together with an intra-population breed structure assessment; an inter-
population diversity analysis among the Balearic sheep alongside to other breeds of different 
origin (Spanish together with other countries and continents); In addition to assessing the 
feasibility and suitability of molecular genetics methods concerning the conservation and 
improvement programs. 




The Balearic sheep breeds presented an acceptable level of genetic diversity and 
evidenced a significant differentiation between them along with the rest of the breeds 
analyzed.  The genetic distances calculated and their graphical representations revealed that 
the ‘Ibicenca’ breed differed genetically from all of the other Balearic populations as well as 
from the rest of breeds from Spain, Europe, Africa and America included in the study.  Even 
though officially only four breeds exist so far catalogued, the results obtained indicate the 
existence of five genetic groups, since the Ibiza and Formentera populations of the ‘Ibicenca’ 
breed clearly evidenced genetic differentiation. 
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En 1972 se celebra en Estocolmo (Suecia) la primera gran Conferencia sobre el Medio 
Ambiente y el Desarrollo de las Naciones Unidas, también conocida como Cumbre de la 
Tierra. Este evento supone el punto de partida del desarrollo de la política internacional del 
medio ambiente sobre la Diversidad (ONU, 1973). 
En la segunda Cumbre, celebrada en Rio de Janeiro en 1992, se propone la firma del 
Convenio de las Naciones Unidas sobre la Diversidad Biológica (ONU, 1992), que entra en 
vigor en 1993 y que firman 193 partes, incluidos todos los países miembros de la Unión 
Europea entre los que está España. El convenio tiene carácter vinculante y tres objetivos 
básicos: la conservación de la diversidad biológica, la utilización sostenible de sus 
componentes y el reparto justo y equitativo de los beneficios que se deriven de su utilización. 
El Convenio de las Naciones Unidas sobre la Diversidad Biológica (CDB) establece promover la 
implantación de medidas que conduzcan a una producción más sostenible y, por primera vez 
se tienen en cuenta todos los aspectos de la diversidad biológica (recursos genéticos, especies 
y ecosistemas) y se reconoce el interés mundial de la diversidad biológica, que afecta a toda la 
humanidad y al proceso de desarrollo integral. 
La Comunidad Económica Europea (CEE) propone desarrollar las capacidades científicas, 
técnicas e institucionales, con el objeto de lograr unificar los criterios que permitan planificar 
y aplicar las medidas adecuadas para conservar la Biodiversidad y así se refleja en las 
directrices de Bonn de 2003 y en las Directrices del Consejo europeo  (Decisión del Consejo 
93/626/CEE). 
En 2007, se celebra la Primera Conferencia Técnica Internacional sobre los Recursos 
Zoogenéticos en Interlaken, Suiza (FAO, 2007a), en la que se sientan las bases de un Plan de 
Acción Global para la Conservación de los Recursos Genéticos Animales (Hoffmann and 
Scherf, 2010). 






En 2009, se celebra el Año Internacional de la Diversidad Biológica y en 2010 se celebra en 
Nagoya (Japón) la X reunión de la Conferencia de las Partes, en la que se actualiza y aprueba 
el Plan Estratégico para la Biodiversidad para el periodo 2011-2020 y se declara dicho período 
como la Década Global de la Diversidad Biológica. Este Plan estratégico establece una serie de 
objetivos e identifica unas metas a alcanzar en 2020. En este sentido, su objetivo estratégico 
C es “Mejorar la situación de la diversidad biológica salvaguardando los ecosistemas, las 
especies y la diversidad genética”. Dentro de este objetivo, se establece la Meta 13: “Para 
2020, se mantiene la diversidad genética de las especies vegetales cultivadas y de los 
animales de granja y domesticados y de las especies silvestres emparentadas, incluidas otras 
especies de valor socioeconómico y cultural, y se han desarrollado y puesto en práctica 
estrategias para reducir al mínimo la erosión genética y salvaguardar su diversidad genética” 
(UNEP, 2010). 
En cumplimiento de los compromisos adquiridos, en España se establece un Plan 
Estratégico para la Conservación, Mejora y Fomento de los Recursos Genéticos Animales y se 
publica el Real Decreto 2129 /2008, este documento marca las pautas para establecer los 
programas de conservación y mejora de las razas ganaderas, y en su anexo I se actualiza el 
Catálogo Oficial de Razas de Ganado de España. En él están inscritas quince razas autóctonas 
del archipiélago balear, todas ellas catalogadas en peligro de extinción. Cuatro de estas razas 
pertenecen a la especie ovina: Ibicenca, Oveja Roja Mallorquina, Oveja Menorquina y Oveja 
Mallorquina (Real Decreto 2129/2008). Existe una quinta población, la oveja de Formentera, 
que no está oficialmente reconocida como raza y se registra en el Libro Genealógico de la raza 
Ibicenca, aunque son evidentes ciertas diferencias fenotípicas entre ambas poblaciones. 
En los planes estratégicos de conservación de los recursos zoogenéticos se contempla la 
necesidad de conocer la diversidad genética dentro de las razas y entre las diferentes razas. 
Para ello se utilizan las técnicas de genética molecular, usando baterías de marcadores 
microsatélites recomendados por la FAO (FAO, 2011a) y la ISAG (ISAG), siguiendo la propuesta 






de unificar los sistemas para permitir comparar los resultados obtenidos en  diversos 
estudios. 
Este trabajo nace con la intención de caracterizar genéticamente las poblaciones de ovino 
que forman parte del ecosistema balear (Ibicenca de Formentera, Ibicenca de Ibiza, Oveja 
Roja Mallorquina, Oveja Menorquina y Oveja Mallorquina), siguiendo las directrices 
establecidas en los planes estratégicos planteados. Para ello se plantea estudiar la diversidad 
genética, la estructura genética y la relación existente entre ellas y de estas con otras razas de 
la misma especie. La información obtenida y las conclusiones extraídas facilitarán el desarrollo 
y la gestión de los programas de conservación y mejora de los recursos genéticos ovinos de 
las Illes Balears. 









2.  OBJETIVOS 
 
• Realizar la Caracterización genética de  las poblaciones ovinas de las Illes Balears con 
microsatélites de ADN. 
 
• Establecer las relaciones genéticas entre las poblaciones ovinas de las Illes Balears y 
estudiar su estructura genética. 
 
• Determinar las relaciones genéticas de las poblaciones ovinas de Balears con otras 
razas ovinas españolas para encuadrarlas en el marco del ovino autóctono español. 
 
• Determinar las relaciones genéticas de las poblaciones ovinas de Balears con otras 
razas ovinas españolas e internacionales. 
 
• Aplicar técnicas de genética molecular para el desarrollo y gestión de los Programas de 
Conservación y Mejora en el Ovino de Baleares: asignación de individuos a poblaciones y 
control de filiación. 












Según el Convenio sobre la Diversidad Biológica (CDB): “La variedad de organismos vivos 
de cualquier fuente, incluidos, entre otras cosas, los ecosistemas terrestres y marinos y otros 
ecosistemas acuáticos y los complejos ecológicos de los que forman parte; comprende la 
diversidad dentro de cada especie, entre las especies y de los ecosistema” (ONU/CDB 1992). 
La conservación de la biodiversidad es un tema que lleva tiempo preocupando a la 
sociedad. El incremento de la pérdida de recursos y la amenaza del medio ambiente por el 
desequilibrio de los ecosistemas debido principalmente a un uso inadecuado de los mismos, 
genera una preocupación a nivel mundial para garantizar la seguridad alimentaria y el disfrute 
de todos los recursos que en la actualidad aún existen. La principal razón para la conservación 
es que sin una intervención apropiada especies enteras podrían perder la flexibilidad para 
adaptarse a circunstancias cambiantes (enfermedades, cambio climático, demandas del 
mercado, etc.) e incluso resentirse sus niveles de producción y en consecuencia su capacidad 
de cubrir las necesidades alimentarias requeridas por una población humana en crecimiento 
constante (I. Hoffmann, 2010; Boettcher et al., 2015; Kantanen et al., 2015). 
En el siglo XX se marca un punto de inflexión en la conservación del medio ambiente con 
la celebración de la Conferencia de Naciones Unidas sobre el Medio Humano en 1972 en 
Estocolmo, conocida como la primera Cumbre de la Tierra. En esta cumbre surgen las 
primeras declaraciones sobre la necesidad de la conservación del medio ambiente humano, 
natural y artificial y se establecen unos principios básicos que facilitarían la conservación de la 
diversidad (ONU 1972). De especial relevancia son los principios 2 y 5: 






“Los recursos naturales de la tierra incluidos el aire, el agua, la tierra, la flora y la fauna y 
especialmente muestras representativas de los ecosistemas naturales, deben preservarse en 
beneficio de generaciones presentes y futuras, mediante una cuidadosa planificación u 
ordenación, según convenga” 
“Los recursos no renovables de la tierra deben emplearse de forma que se evite el peligro 
de su futuro agotamiento y se asegure que toda la humanidad comparta los beneficios de tal 
empleo” 
Sin embargo, es veinte años después en la Segunda Cumbre de la Tierra de Rio de Janeiro 
celebrada en 1992 donde se establece un Convenio sobre la Diversidad Biológica (ONU/CDB 
1992), reflejándose el compromiso de los diferentes países para la conservación de la 
biodiversidad. Contiene tres objetivos básicos: la conservación de la diversidad biológica, la 
utilización sostenible de sus componentes y el reparto justo y equitativo de los beneficios que 
se deriven de su utilización. El convenio entra en vigor el 29 de diciembre de 1993, supone un 
tratado internacional que en la actualidad cuenta con unos 193 países contratantes y 
promueve la cooperación entre los estados miembros y la participación de organizaciones 
intergubernamentales. España firma el convenio en 1992 y lo ratifica en 1993. 
 
Principales motivos para la conservación de los RGA según la FAO (FAO, 1999): 
• Forman parte de nuestro patrimonio y riqueza genética.  
• Están ligados a nuestro patrimonio cultural. 
• Permiten sistemas de explotación sostenibles y producciones extensivas y/o 
ecológicas, facilitando el mantenimiento de los ecosistemas y de la población rural. 
• Mantienen la variabilidad asegurando la capacidad de adaptación al medio y a 
condiciones ambientales y climáticas cambiantes. 
• Garantizan la soberanía alimentaria, ante una economía globalizada, que con pocas 
especies obtiene la mayor parte de los alimentos. 
 






Desde el inicio de la domesticación, el desplazamiento de los diferentes pobladores o 
invasores y la migración de los individuos de las diferentes especies o su desplazamiento 
junto a los humanos ha hecho que la adaptación de los animales a las nuevas condiciones den 
lugar a la formación de nuevas poblaciones diversas genéticamente. En la formación de las 
diferentes razas también se ha de tener en cuenta la posible existencia de mutaciones, deriva 
genética, cría selectiva y los procesos endogámicos y de cruzamiento, cambios que se han ido 
produciendo tanto de una forma natural, como por la intervención del hombre. Sin embargo, 
en la actualidad unas pocas razas cubren un gran porcentaje de la producción, el uso de 
sistemas de producción intensivos y el comercio globalizado conducen a la disminución de la 
variabilidad dentro de las razas, a la sustitución de las razas locales por razas mejoradas y a la 
pérdida de capacidad de las razas de reaccionar ante situaciones cambiantes. Todo esto sigue 
siendo estudiado conjuntamente por historiadores, arqueólogos y científicos (Gómez, 2005). 
La FAO define la biodiversidad como la variabilidad genética de los diferentes tipos de 
recursos genéticos animales a nivel de especies, razas y genes, de los que se deben conservar 
tantos alelos o variantes como sea posible (Crossa et al., 1993). Y expone que: “La 
biodiversidad es esencial para la seguridad alimentaria y la nutrición. Miles de especies 
interconectadas constituyen  una red vital de biodiversidad en los ecosistemas de los que 
depende la producción mundial de alimento. Con la erosión de la biodiversidad, la humanidad 
pierde el potencial para adaptar los ecosistemas a nuevos desafíos, como el crecimiento 
demográfico y el cambio climático. Alcanzar la seguridad alimentaria para todos está 
intrínsecamente vinculado al mantenimiento de la biodiversidad.” (FAO, 1999; Blasco, 2008; 
Yang, 2013; Best et al., 2015). 
Para poder actuar sobre la conservación de los RGA es necesario conocer su situación y la 
FAO propone un Programa Global para analizar y ordenar los Recursos Genéticos de los 
Animales Domésticos (RGA) a nivel mundial, para establecer una estrategia de conservación y 
recuperación en base a la información recopilada. Se establece un sistema mundial de 
recogida de información estratificado denominado Domestic Animal Diversity Information 
System (FAO/ DAD-IS) que permite registrar la existencia de cualquier recurso, sea cual sea su 






estado y su ubicación. Este sistema es una herramienta de comunicación e información, que 
permite contactar y obtener información a nivel mundial, nacional y regional, es un lugar 
seguro para depositar y acceder a datos, documentos e información relacionada con los RGA. 
A medida que se avanza en la localización e inventariado de los RGA, se tiene información 
más exacta de la evolución de los mismos. Según este sistema, en 1999 el hombre utilizaba 
unas 40 especies animales (ganaderas) para alimentarse, de estas especies en ese momento 
se conocían 4.500 razas y se consideraba que más del 30% de estas razas se encuentraban en 
peligro de extinción y de un 23% ni siquiera se tiene información (Barker, 1999; FAO, 1999). 
Continuando con los acuerdos internacionales en el desarrollo del Plan Global de los RGA, 
en 2007 en Interlaken, se celebra la Primera Conferencia Técnica Internacional sobre los 
Recursos Zoogenéticos. En ella se presenta la primera evaluación detallada de “La situación 
de los recursos zoogenéticos mundiales”, como base para la presentación del “Plan de Acción 
Mundial sobre los Recursos Zoogenéticos”, firmado por 109 países (FAO, 2007b; Hoffmann et 
al., 2008). 
Las Prioridades Estratégicas del Plan de Acción de Interlaken son: 
• Caracterización, inventario y seguimiento de los riesgos asociados y las tendencias: 
realizar o completar los inventarios (DAD-IS)(FAO, 1996), establecer normas técnicas y 
protocolos internacionales para la caracterización fenotípica y molecular, inventario y 
seguimiento de tendencia, que facilite la comparación de la información. 
• Utilización sostenible y desarrollo: establecer políticas de utilización sostenible de los 
recursos, establecer estrategias y programas de mejora, mantener la variabilidad genética y 
promover agro-ecosistemas y producciones locales. 
• Conservación: promover políticas nacionales de conservación, crear o potenciar 
programas de conservación in situ y ex situ, estrategias de conservación regional y mundial, 
establecer métodos y tecnologías normalizadas. 
• Políticas, instituciones y creación de capacidad. 
 






En la conferencia celebrada el 2010 se hace un recuento de las pérdidas (erosión 
genética) y se informa que de las 7600 razas notificadas a la FAO por los estados miembros, 
1500 se encuentran en peligro de extinción o ya están extintas y de que durante los 6 
primeros años de este siglo han desaparecido más de 60 razas, aproximadamente una al mes. 
Se continua con la recopilación de información hasta la actualidad, aunque en los últimos 
años se modifica el sistema para el cálculo del estado de peligro de una población (FAO, 
2012). 
A pesar de los esfuerzos que se realizan, los resultados de los programas no acababan de 
ser lo suficientemente satisfactorios y se adopta por las partes el “Plan Estratégico para la 
Diversidad Biológica 2011-2020” en el que se establecen las Metas de Aichi para la Diversidad 
Biológica, que consiste en una alianza con el objetivo de llegar a “Zero Extinción” (UNEP, 
2010). 
Aun así existe una gran presión dentro de una economía de mercado globalizada que 
favorece el uso de unas pocas especies y razas foráneas de alta producción para la obtención 
de los alimentos mundiales, en contraposición con el uso de razas locales de producciones 
más reducidas con sistemas de producción más sostenibles, resultando difícil la implantación 
de políticas que favorezcan la conservación de las razas (Irene Hoffmann, 2010; Conde et al., 
2015). 
La Política Agraria Común de la Unión Europea desarrolla un programa de apoyo a los 
Recursos Genéticos de Animales Domésticos (RGAD) (Reglamento 870/2004 del Consejo de 
24 de abril de 2004) por el que se establece un programa comunitario para la conservación, 
caracterización y utilización de los recursos genéticos incluyendo los vegetales, los 
microbianos y los animales domésticos. Posteriormente se publican ayudas en los programas 
de desarrollo rural dirigidas al fomento de las razas en peligro de extinción (REGLAMENTO 
(CE) No 870/ 2004). 
En España se publican normas dirigidas a la conservación de la diversidad genética, se 
promueve el inventariado de los recursos genéticos y se catalogan oficialmente las distintas 
razas ganaderas. También se proponen herramientas para continuar y mejorar la información 






de dichos registros y se promueve la caracterización de los recursos genéticos autóctonos. En 
2008 se publica el Programa Nacional de Conservación, Mejora y Fomento de las Razas 
Ganaderas, el cual establece las normas básicas y de coordinación para su desarrollo y regula 
la normativa zootécnica (RD 2129/2008). Las prioridades que rigen dicho programa son: 
 
• Inventariado, caracterización y clasificación de las razas. 
• Fomento de la cría en pureza de la raza y mejora ganadera. 
• Reproducción animal y genética (apoyo a los centros especializados). 
• Programas de desarrollo institucional, coordinación y creación de capacidad. 
• Gestión y difusión de la información (MAGRAMA/ARCA). 
• Utilización sostenible y vías alternativas de rentabilidad de las razas y sus productos. 
• Adecuación de normativa y creación de líneas de ayudas (Financiación). 
 
Según datos oficiales ofrecidos por el Ministerio de Agricultura, Alimentación y Medio 
Ambiente en el catálogo oficial de ganado (MAGRAMA/ARCA), de las 184 razas inscritas, 128 
(el 70%) están en peligro de extinción. El porcentaje sube al 82% si se cuentan solo las 157 
razas autóctonas. 
Organismos no gubernamentales internacionales (FAO; REDCYTED) y nacionales en 
España (SERGA: Sociedad Española de Recursos Genéticos Animales) y en Portugal (SPREGA) 
apoyan la conservación de los recursos genéticos animales y fomentan la difusión de todos los 
temas que hacen referencia a la conservación de los recursos (Carolino and Castro, 2009; 











3.2. RECURSOS GENÉTICOS ANIMALES (RGA) 
 
La zootécnia es la ciencia que se encarga de los Recursos Genéticos Animales y su 
producción, para ello agrupa a las poblaciones en especies, razas, estirpes o líneas, según su 
grado de diferenciación. 
 
El concepto raza ha ido cambiando y su definición es objeto de debates y  controversias, 
llegando a obtenerse múltiples definiciones según las características consideradas: culturales, 
sociológicas, folclóricas, evolutivas, técnicas, científicas, morfológicos, genéticas, etc. Algunas 
de las definiciones más conocidas son: 
“Colectividad de individuos, que poseen un conjunto de caracteres distintivos y 
trasmisibles por generación” (González, 1903) 
“Conjunto de individuos con caracteres morfológicos, fisiológicos y psicológicos propios, 
por los que se les distingue de otros de su misma especie y que son transmisibles por 
herencia dentro de un margen de fluctuación conocido” (Aparicio, 1956) 
“Concepto técnico-científico, identificador y diferenciador de un grupo de animales, a 
través de una serie de características (morfológicas, productivas, psicológicas, de adaptación, 
etc.) que son transmisibles a la descendencia, manteniendo por otra parte una cierta 
variabilidad y dinámica evolutiva” (Sierra, 2001). 
 
3.2.1. CATALOGACIÓN Y CLASIFICACIÓN DE LOS RECURSOS GENÉTICOS 
 
Para tener conocimiento de la situación de los diferentes recursos se establecen sistemas 
donde se pueden registrar las razas y el estado en que se encuentran, son los denominados 
catálogos o inventarios, estos pueden tener un ámbito local o internacional. En dichos 
registros se establecen categorías, en base a su estado de riesgo o amenaza.  Sin embargo, la 
situación de riesgo de una población es algo cambiante dado el carácter evolutivo de las razas 






y depende de muchos factores y circunstancias. Una población que en este momento puede 
considerarse inútil y esto la ha llevado a una situación crítica, con el cambio de circunstancias 
(clima, demanda social, economía, situación sanitaria, etc.) puede pasar a ser una población 
imprescindible. Es por ello que el objetivo es conservar la máxima diversidad genética que nos 
permita la conservación de las diversas poblaciones. Y esto supone ante todo la conservación 
de genes, que quedan a disposición de necesidades futuras, que actualmente desconocemos 
(Köhler-Rollefson et al., 2009). 
En las últimas décadas se establecen diferentes criterios para asignar a una población o 
raza según su estado de riesgo, amenaza o peligro. Inicialmente estas categorías se 
establecían en base a los datos censales pero actualmente se tiende a incorporar caracteres 
de modulación que orientan sobre el estado evolutivo de la raza: distribución geográfica, 
porcentaje de hembras que crían en pureza, tendencia poblacional de los tres últimos años o 
en una década, etc. (Sánchez, 2002). Incluso se puede hablar de un tercer grupo de valores 
según la existencia de entidades que trabajen para su conservación, de actividades culturales 
donde está presente la raza, de un programa de conservación y mejora en marcha, o de un 
mercado específico para sus productos, con la localización de su nicho de mercado y su 
diferenciación, etc. (Delgado et al., 2010b).  
A continuación se detallan algunas de las categorías establecidas y sus criterios: 
 
• Brooke y Ryder proponen cinco categorías para clasificar a las especies silvestres, 
teniendo en cuenta su censo y su tendencia (Brooke and Ryder, 1978): 
o En Peligro 
o Vulnerable  
o Rara  
o No amenazada momentáneamente 
o Indeterminada, con datos insuficientes. 
 






• Maijala cataloga a la población según el tamaño actual de la misma, tendencia a 
cambiar, riesgo de sufrir cruzamientos, existencia de asociación de criadores y patrón de 
distribución de la población (Maijala et al., 1984). 
 
• La Asociación Europea de Producción Animal (EAAP), establece la división en cinco 
categorías en función del incremento de la consanguinidad en 50 años (ΔF)(Simon and 
Buchenauer, 1993): 
En peligro crítico, ΔF superior al 40%. 
En peligro, ΔF entre un 26 y un 40%. 
Ligeramente en peligro, ΔF entre un 16 y un 25%. 
Posiblemente en peligro, ΔF entre un 5 y un 15%. 
Fuera de peligro, ΔF por debajo del 5%. 
 
• La FAO clasifica la situación de las razas en 7 categorías (FAO 2007): 
Extinta, cuando han desaparecido todos sus efectivos, tanto vivos como crio-conservados. 
Crítica, cuando el número de hembras reproductoras no supera las 100, y/o el número de 
machos reproductores es igual o inferior a 5. O bien cuando el tamaño efectivo de la 
población está por debajo de 120. O bien cuando el porcentaje de hembras de cría que se 
aparean en pureza es menor al 80%. 
Crítica-mantenida, cuando las poblaciones que aun manteniendo las cifras anteriores, 
poseen programas activos de conservación y sus cifras permanecen estables en el tiempo.  
Amenazada Cuando el número de hembras reproductoras está entre 100 y 1000, y el de 
sementales entre 5 y 20, siempre que más del 80% de las hembras se apareen en pureza. 
Amenazada-mantenida, cuando se presenta la situación de amenazada, pero existen 
programas de conservación y la actuación de instituciones públicas o privadas, a demás de 
mantener sus cifras  estables en el tiempo. 
Sin riesgo, el número de hembras de cría supera las 1000 y el número de sementales los 
20, o cuando el tamaño total de la población supera los 1200 animales, y está creciendo. 






Desconocido, cuando no hay información disponible que permita evaluar objetivamente 
la situación de la población. 
 
La UE, en el Reglamento de la Comisión (EC) No. 817/2004, en su anexo I, establece los 
umbrales de estado de riesgo, para incentivar económicamente a los ganaderos que 
mantienen rebaños de razas que se encuentran en peligro de extinción (Reglamento (CE)  
817/2004) . En este caso se tiene en cuenta exclusivamente el número de hembras existentes 
que se reproducen como raza pura inscritas en los registros del Libro genealógico o 
zootécnico. El número por debajo del cual se considera que la raza se encuentra en peligro de 
extinción varía según la especie (tabla 1): 
 
Tabla	1.-	Umbral	de	Peligro	de	Extinción	de	la	UE.	
N: número de hembras que se reproducen como raza pura por 
debajo del cual se considera que la raza se encuentra en 









En España se establece el Programa nacional de conservación, mejora y fomento de las 
razas ganaderas y se incorpora en su anexo I el Catalogo Oficial de Ganado de España, donde 
se clasifican las razas en base a su reconocimiento, origen, situación, organización y evolución 
(Real Decreto 2129/2008), siguiendo la propuesta censal publicada el el Diario oficial de la 
CEE (Reglamento (CE)  817/2004): 
 
• Razas Autóctonas Españolas de Fomento y en Peligro de extinción: las que se han 
originado en España, catalogándose como razas de fomento, aquéllas que por su censo y 






organización se encuentran en expansión y como razas en peligro de extinción, aquéllas 
que se encuentran en grave regresión o en trance de desaparición, de acuerdo con los 
criterios establecidos a nivel nacional o internacional. 
• Razas Integradas en España: aquéllas que se han incorporado plenamente al 
patrimonio ganadero español, con más de veinte años en nuestro país, con  genealogía y 
controles de rendimiento conocidos y que poseen un  número de reproductores censado 
que permite desarrollar un programa de mejora. 
• Razas de la UE: aquellas razas reconocidas por las autoridades competentes de uno o 
varios Estados miembros, que cuentan con animales inscritos en un libro genealógico, 
realizan controles de rendimiento para la evaluación genética de los reproductores y 
disponen en España de un censo suficiente de animales de raza pura para el desarrollo de 
un programa de mejora. 
• Razas de Terceros Países: aquéllas procedentes de los mismos y asentadas en España 
que, para poder figurar en el Catálogo de razas de España, necesitan tener 
suficientemente contrastada su adecuación al ecosistema español y su interés productivo 
y económico, tras un período de observación y seguimiento, además de disponer en 
nuestro país de un censo suficiente de animales de raza pura inscritos en un libro 
genealógico para el desarrollo de un programa de mejora. 
• Razas Sintéticas: aquéllas que han sido caracterizadas y desarrolladas en España a 
partir de cruces planificados entre diferentes razas, que tienen un objetivo funcional o de 
producción definido en un programa de mejora, con censo suficiente para desarrollarlo y 
que no cumplen los requisitos para incorporarse al resto de las categorías establecida en 
el Catálogo Oficial de Razas. 
• Otros Équidos Registrados: aquéllos que no pertenecen a ninguna de las razas de las 
categorías anteriores. 
En el reglamento del programa nacional se establece la creación de la Comisión Nacional 
como entidad de seguimiento y coordinación para el desarrollo del mismo. Los criterios de 
valoración para la inclusión de cada raza en una categoría u otra han ido cambiando y en la 






actualidad se considera necesario clarificar los criterios para actualizar las categorías del 
Catálogo desde un punto de vista técnico y en coherencia con las políticas de apoyo que 
existen para las razas ganaderas. 
 
3.2.2. PRIORIDADES DE CONSERVACIÓN 
 
Dado el interés en conservar la máxima diversidad genética posible, lo difícil que resulta 
mejorar y lo costoso del desarrollo de los programas de mejora, es previsible que se pretenda 
establecer prioridades de conservación. En muchos artículos y en diferentes foros de debate 
se trata la posibilidad de priorizar acciones y recursos en base a la diversidad aportada 
(Barker, 2001). La toma de decisiones en este sentido requiere del análisis simultaneo de 
varios criterios, de la participación de científicos de diversos ámbitos y de sistemas altamente 
estudiados para evitar resultados sesgados (Joost et al., 2010). 
Los avances en los conocimientos y la aplicación de la genética molecular pueden facilitar 
la toma de decisiones según el análisis de la contribución a la diversidad que conllevaría la 
conservación de una población u otra (Jamieson et al., 2006; Cañón et al., 2011; Ginja et al., 
2013). 
 
3.2.3. ESTRATEGIAS Y PROGRAMAS DE CONSERVACIÓN Y MEJORA 
 
En base a las recomendaciones de científicos, organismos independientes como la FAO y 
la EAAP y de las estrategias planteadas a nivel gubernamental, se establecen los programas de 
mejora para evitar la pérdida de diversidad genética y favorecer la conservación de las razas. 
Estos programas pueden dividirse en programas de conservación y/o selección. Existe gran 
cantidad de estudios que valoran la idoneidad de utilizar uno u otro sistema o ambos. La 
elección del sistema de conservación se realiza en función del estado en que se encuentre la 






población en el inicio del programa, y su estrategia depende de la capacidad técnica, 
económica y de infraestructura para aplicar cada uno de los protocolos. 
Delgado cuando hace referencia al planteamiento de los programas de conservación y 
mejora habla de conservación, estructuración y selección. La estructuración se basa en la 
creación o existencia de entidades y organismos que den apoyo a la conservación de la raza 
para evitar su retroceso y sitúa esta acción entre la conservación y la selección. En este mismo 
sentido las leyes publicadas para la gestión y conservación de los recursos establecen como 
máximo exponente de garantía de conservación de los RGA la existencia de las asociaciones 
de criadores, las cuales tras la comprobación del cumplimiento de las condiciones requeridas 
de representatividad y capacidad, son reconocidas oficialmente para la gestión de los Libros 
Genealógicos y de los Programas de Mejora. Según el estado en que se encuentran dichos 
recursos y su gestión, se clasifican las razas en función de sus posibilidades (Delgado et al., 
2010b): 
 
• Población a Conservar: 
• No está caracterizada ni definida (no dispone de patrón). 
• Sus censos son bajos y/ el número de rebaños escaso. 
• Carece de estructura (Asociación de criadores, núcleos de control, etc.). 
• Se dispone de nula o escasa información técnico-científica sobre ellas. 
• No dispone de banco de germoplasma o es rudimentario. 
 
• Población a Estructurar: 
• Está caracterizada y definida (dispone de patrón). 
• Sus censos y número de rebaños son medios-altos  
• Dispone de una estructura parcial. 
• Se dispone de suficiente información técnico-científica sobre ellas. 
• Carece de programas de promoción y defensa de sus productos. 
• No dispone de banco de germoplasma o es rudimentario. 






• Población a Mejorar: 
• Está caracterizada y definida (dispone de patrón). 
• Sus censos y número de rebaños son medios-altos  
• Dispone de estructura poblacional. 
• Se dispone de suficiente información técnico-científica sobre ellas. 
• Dispone o está en camino de disponer de programas de promoción y defensa 
de sus productos, que deben implementarse. 
• Dispone o está en camino de disponer de banco de germoplasma u otro 
material genético. Y se plantea la creación de duplicados. 
 
Según esta clasificación, comparada con la establecida por la FAO, serían razas a conservar 
y estructurar las que se encuentran en situación crítica, amenazada y sus respectivas 
mantenidas y como razas a mejorar las que están fuera de riesgo. 
Como conclusión a los trabajos revisados se puede decir que para el planteamiento de un 
programa para una raza determinada, se deberá conocer cuál es la situación de partida: 
estado de peligro, estructura de la población, censos, población efectiva, interés social, 
posibilidades de desarrollo, ubicación, etc. y a partir de este conocimiento se plantea si se 
desarrolla un programa de conservación o de selección (Taberlet et al., 2011).  
 
Tipos de Programas de Mejora (según RD2129/2008): 
 
PROGRAMA DE CONSERVACIÓN: Se basa en el mantenimiento de la diversidad genética 
de la raza, evitando pérdidas de genes (Camacho et al., 2011; Dumasy et al., 2012). 
Los programas de conservación pueden plantearse mediante actuaciones in situ o ex situ, 
que a su vez pueden ser in vivo o in vitro. Estos sistemas deben ser complementarios y en 
ningún caso excluyentes. Por lo general la conservación in situ es la de primera elección dado 
que es el sistema tradicional de producción y mantiene a las razas ligadas a los ambientes que 
le dieron origen. Pero las condiciones o la situación en que se encuentra la raza, pueden llevar 






a optar por la conservación ex situ que depende de otros factores externos, como son las 
posibilidades económicas, los avances de la técnica para la conservación ex situ in vitro o la 
disponibilidad de lugares adecuados para la conservación ex situ in vivo. La estrategia de 
conservación de una población se elige teniendo en cuenta las posibilidades del momento y 
de la situación de la raza (Blackburn, 2004; Gandini et al., 2007). 
 
Conservación In situ 
Implica la recuperación y el mantenimiento de los animales vivos en el lugar donde se ha 
desarrollado, en su propio ambiente. La CDB en su artículo 8 da preferencia a este sistema y 
así lo corroboran diversos estudios (Maiwashe and Blackburn, 2004; Li et al., 2009; Blackburn 
et al., 2011). El principal inconveniente suele ser que son razas económicamente poco 
rentables, siendo este el motivo de abandono en muchas ocasiones, además de poco 
estudiadas o caracterizadas, por lo que resulta difícil buscar su nicho de conservación 
(Halimani et al., 2013). 
 
Conservación Ex situ 
Consiste en mantener poblaciones cerradas fuera del ambiente en el que se desarrollan 
habitualmente. Supone una garantía de conservación ante circunstancias de riesgo como son 
su bajo interés productivo con alta posibilidad de abandono, problemas sanitarios 
epidemiológicos de gravedad, con alta mortalidad o con duras medidas de contención para 
evitar su expansión, fuerte presión a favor del cruce industrial para obtener mayor 
rendimiento productivo y económico, etc. (Caroli and Pizzi, 2012).  
In vivo Zoológicos, parques, reservas, etc. Se trata de mantener la población fuera de su 
ambiente habitual de cría. Pueden darse dos situaciones: el mantenimiento de todos los 
individuos de la raza fuera de su entorno y en un único reservorio sólo justificado en caso 
critico de grave amenaza y con poblaciones de censos muy reducidos; o de una parte de la 
población, en este caso es muy importante la gestión de toda la población en conjunto 






teniendo en cuenta los posibles aislamientos genéticos (Silva et al., 2010; Azevedo et al., 
2011; Woelders et al., 2012). 
In vitro Generalmente se basa en la instauración de sistemas de crio conservación y en la 
creación de colecciones o bancos de material genético: germoplasma y/o embriones u otro 
material genético (ovocitos, células somáticas, tejidos y ADN) (Falge et al., 1996; Harnal et al., 
2002; Blackburn, 2006; Blesbois et al., 2007; Blackburn, 2009). Este sistema permite 
recuperar, en un futuro la diversidad perdida (Frankham, 1999). 
Previamente al diseño y al establecimiento de cualquier programa de conservación de una 
raza se inician los  estudios de la misma, que continúan a lo largo de su desarrollo para vigilar 
en todo momento su evolución (Zanetti et al., 2011). Se requiere la organización del 
substrato, es decir determinar la situación de partida en cuanto a la localización, 
identificación y registro de los individuos pertenecientes a la población, registro de los 
antecedentes genealógicos conocidos, listado de explotaciones y criadores de la raza, 
ubicación y distribución, estructura de la población, sistemas de explotación, circunstancias 
sociales y ambientales, etc. (Folch and Jordana, 1998; Roswitha and Johann, 2003; Miró-Arias 
et al., 2012). Es esencial la recogida de toda la información posible para la definición de la 
raza y realizar su caracterización genética, morfológica, reproductiva y productiva.  
 
PROGRAMA DE SELECCIÓN: Consiste en la búsqueda de progreso genético mediante la 
utilización de los individuos mejor dotados genéticamente para formar la siguiente 
generación o el producto final. El progreso genético de la población debe hacerse sin perder 
de vista la interacción entre genotipo, fenotipo, fisiología y adaptabilidad de la raza, para no 
perder la relación y el equilibrio con el medio ambiente de gran valor en las razas locales 
(Williams, 2005; Ellen et al., 2014). 
 
Metodología en programas de selección: 
• Elección de parámetros que se quieren mejorar (Bauer et al., 2012). 
• Selección de los criterios de mejora (Rodero et al., 2013). 






• Control de rendimientos: carne, leche, huevos, funcional, etc. (Lupi et al., 2012). 
• Reproducción controlada: distancia genética de los reproductores, participación de 
ancestros, maximizar la población efectiva, mínima perdida de diversidad (Gandini et al., 
2014). 
• Diseño del esquema de selección (Mwacharo and Drucker, 2005). 
• Programa de difusión de la mejora: Catalogo de sementales, boletines, etc.  (Catálogo 
de Sementales Acriflor 2014; Catálogo de Sementales Segureña 2011). 
 
Herramientas e infraestructura utilizadas en los programas (MAGRAMA/ARCA)  
• Sistemas informáticos y de registros generales: DAD-IS, ARCA u otros. 
• Libros genealógicos: redacción, establecimiento de estructura y funcionamiento, 
puesta en marcha de todos sus registros. 
• Elaboración de Catálogos de Sementales: los controles de rendimientos permitirán 
editar estos catálogos donde se indican los índices genéticos de caracteres concretos que 
se pretenden mejorar.  
• Software para el análisis estadístico de los datos recogidos, que permitirá valorar su 
evolución.  
• Fincas colaboradoras: explotaciones ganaderas, que tienen y crían animales de la raza, 
los cuales están inscritos en su registro genealógico correspondiente y cumplen con los 
programas establecidos para su conservación y/o mejora. 
• Centros de cría: en algunos casos, especialmente en las situaciones críticas y en 
especies, de corto ciclo biológico, que así lo permitan o en circunstancias que lo 
favorezcan como son la disponibilidad de centros donde ubicarlos. Su existencia permite 
un aporte de ejemplares a los nuevos criadores o de animales seleccionados y mejorados 
a las explotaciones que ya están criando una raza concreta, para difundir la mejora 
conseguida. 
• Centro de testaje o de prueba de sementales: para conocer a los sementales 
mejorantes debe estudiarse la capacidad o el grado de trasmisión de la información 






genética deseada, para ello se debe disponer de una gran cantidad de sementales 
sometidos a sistemas de cría homogéneos (en razas pequeñas gallinas, conejos) o 
sometidos a valoración en diferentes explotaciones (en especies de mayor tamaño como 
ovino o bovino) para ello deben conectarse los rebaños con el mismo semental y así se 
pueden diferenciar los efectos genéticos de los efectos ambientales o de manejo. 
• Centros de recogida, almacén y distribución de material genético: 
Permite  conservar las colecciones de material genético actualizadas y aplicar técnicas de 
reproducción asistida, que facilitan: 
Elección del semental para el cruce más idóneo, para conseguir los objetivos del 
programa. 
Conexión de los rebaños de las explotaciones que participan en los controles de 
rendimientos. 
Recuperación de material genético perdido, mediante la incorporación de algunos 
ancestros. 
Aplicar el efecto de fundador para mejorar las distancias o recuperar diversidad. 
Incluso realizar cruces por absorción para recuperar o dar viabilidad a razas que en un 
momento determinado no se les dio valor y que ahora se detecta la importancia de su 
conservación por situaciones cambiantes. 
• Bancos de germoplasma: en muchas especies es el sistema de garantía de la 
conservación ex situ más avanzado y con mejores perspectivas de intervención en 
acciones futuras. 
• Centros de genética: 
La información que aporta la genética permite tomar decisiones como:  
§ Elección de los programas más adecuados para cada población. 
§ Asignación de los individuos a la población de referencia (Inclusión o exclusión). 
§ Comprobación de filiaciones, conocimiento de genealogías. 
§ Importancia de conservación, relaciones entre individuos y entre razas (diversidad 
dentro de la raza o dentro de la especie). 






§ Uso de  índices genéticos, para la mejora. 
§ Evaluación de los progresos en los programas aplicados. 
 
3.3.  LA ESPECIE OVINA 
3.3.1. ORIGEN, DOMESTICACIÓN, MIGRACIÓN, FORMACIÓN DE TRONCOS Y 
RAZAS 
 
La clasificación taxonómica de los óvidos es la siguiente (Sañudo et al., 1984; Avellanet, 
2006): 
• Tipo: Vertebrado.  
• Clase: Mamífero.  
• Orden: Artiodáctilo (ungulado).  
• Suborden: Rumiante.  
• Familia: Bovidae.  
• Subfamilia: Caprinae (Ovinae).  
• Género: Ovis.  
• Especie: Ovis Aries. 
 
Las diferentes fases evolutivas desde los orígenes hasta llegar a la formación de las razas 
actuales  han sido estudiadas por numerosos autores, provocando la elaboración de 
diferentes hipótesis o teorías, unas complementarias y otras en total controversia. Algunas 
teorías se plantean a partir de los hallazgos de fósiles y otras a partir de la observación de 
caracteres fenotípicos comunes o cambios morfoestructurales (Raia et al., 2010). Más 
recientemente se propone la utilización de retrovirus, que revelan algunos puntos claves de la 
historia de la domesticación y de las migraciones sufridas por la especie ovina, aportando 
nuevos planteamientos (Chessa et al., 2009). 






En la actualidad, dichos estudios se complementan con otros métodos de análisis 
genéticos que dan más información sobre los mismos y generan nuevas propuestas. El 
estudio de la evolución genómica permite detectar los cambios que afectan a los loci y las 
huellas de selección que quedan en la estructura genética de las razas actuales y las 
relacionan con mutaciones o cambios del genoma de sus ancestros. Mediante FRLP (Lord et 
al., 1996), FLK, hatFLK, cromosoma Y (Meadows et al., 2004; Meadows et al., 2006), ADN 
mitocondrial (Meadows et al., 2007), SNPs (Nicoloso et al., 2015), microsatellites (Blackburn 
et al., 2011; Gama et al., 2013; Salamon et al., 2014; G. Leroy et al., 2015) , etc. se obtiene 
información de las diferentes etapas de selección, grado, tipo, momento y otra información, 
que complementa los estudios anteriormente realizados, provocando cambios en las teorías 
evolutivas de las especies (Fariello et al., 2014).  
El origen de la ganadería se encuentra en la prehistoria, cuando el hombre pasa de ser un 
cazador o recolector a desarrollar una actividad de gestión de los recursos naturales 
iniciándose la agricultura y la ganadería, con la domesticación de los animales, el pastoreo y la 
siembra de los campos para la obtención de alimentos tanto para el propio consumo, como 
para la cría de los animales en los periodos de escases de pastos. Aunque la domesticación se 
ubica en el neolítico, el primer rumiante que pobló la tierra se localiza a finales del Periodo 
Terciario es el Gelocus, del cual existen restos fósiles y es el que da lugar a la formación de la 
familia Bovidae, que se divide en dos subfamilias: Bovinae y Caprinae. Estudios de ADN 
mitocondrial sitúan la separación de la especie bovina y ovina (originada de la subfamilia 
caprinae) hace unos 30 millones de años, anterior a lo establecido en otros estudios previos 
(Hiendleder et al., 1998). En el pleistoceno, hace unos 10.000 años, a partir de la subfamilia 
Ovinae se forma el género Ovis. Este género acaba formando al menos  tres subgéneros: Urial 
(Ovis vignei) en el Mar Caspio, Argali (Ovis ammon) en Asia Central y el Muflón, que se 
diferencia en Muflón europeo (Ovis musimon) y Muflón asiático (Ovis gemeli) (Guo et al., 
2005; Jiang et al., 2013). Sánchez y Boyce hablan de la existencia de otros subgéneros o 
formas primitivas: Ovis Candiensis en las Montañas rocosas o Bighorn, Ovis nivícola en Siberia 
y Ovis dalli en Alasca (Sánchez and Sánchez, 1986; Boyce et al., 1999). Todas las formas 






primitivas o salvajes se consideran desaparecidas, excepto el Muflón (Musimon europeo) que 
aún se encuentra en Córcega y Cerdeña (Sánchez and Sánchez, 1986).  
Lo que no se tiene muy claro todavía es el número de especies salvajes que han 
intervenido en la formación de la oveja doméstica Ovis aries. En un principio se habían 
propuesto tres especies salvajes: Ovis vignei (urial), Ovis Ammon (Argali) y Ovis musimon 
(muflón o musmón) (Delgado et al., 2010a) pero algunos estudios genéticos descartan la 
participación genética de las especies Urial y Argali, al menos en un principio y, este resultado 
apoyaría la teoría de un único origen: el muflón asiático. No obstante no se debe olvidar la 
posible introgresión, que puede presentarse en diferentes momentos de su domesticación 
(Hiendleder et al., 1998; Kantanen and Vilkki, 2005; Pedrosa et al., 2005; Tapio, 2006). 
Otros estudios hablan de  una múltiple domesticación y de la participación de los tres 
subgéneros antes mencionados en la formación de la especia ovina, que darían lugar a las 
diferentes formas primitivas domésticas. (Bruford et al., 2003). En la actualidad se considera 
que el ganado ovino se domesticó hace 8.000 o 9.000 años y se cree que podrían haber 
existido dos regiones de domesticación independientes Turquia y Anatolia Central. A partir 
del VIII milenio con las migraciones y  los asentamientos del hombre se expanden las formas 
primitivas domésticas llegando a Europa y en el V milenio se fecha la llegada de la oveja 
doméstica a la península ibérica (Álvarez et al., 2004; Peter et al., 2007a). 
Con la domesticación, la migración y la expansión se van diferenciando grupos con 
caracteres morfológicos, productivos y tipológicos distintos (figura 1). Como agentes 
modificadores se pueden considerar:  
• Ambientales, por la adaptación a los medios donde se ubican. 
• Genéticos, por la reproducción en poblaciones cerradas o por la participación de otros 
grupos. 
• Selección artificial condicionada por el hombre. 
 









Fuente: Sánchez and Sánchez, 1986 
 
Los grupos migratorios se dividen en base a su trayectoria y por los caracteres 
morfológicos que los definen en (Sánchez and Sánchez, 1986; Delgado et al., 2010a): 
• Tronco Norte y Centro de Europa, se forma por un lado un tipo céltico con perfiles 
rectos o subconvexos, tamaño grande, cola larga y lana basta y otro grupo de lana 
entrefina, con menos extensión de la lana, de perfil subconvexo y tamaño medio. 
• Tronco Oriental, de perfil rectilíneo, porte medio y lana basta, cuya característica 
principal es la cola corta y ancha (para almacén de grasa) (Rocha et al., 2011). 
• Tronco Sur de Asia, de perfil convexo, porte pequeño y gran rusticidad, que se 
caracterizan por estar deslanados y otro tronco de lana fina o extremadamente fina y 
densa, con perfiles subcóncavos y tamaño pequeño. 
 
La distribución de estos troncos no está totalmente aislada y existen hibridaciones y 
cruces entre animales de distintos troncos en las regiones próximas. 






La especie Ovis aries se va diversificando adquiriendo las formas domésticas primitivas: 
Ovis aries studeri, Ovis aries palustris, Ovis aries vignei. Cada una de estas dan lugar a otras 
formas domésticas derivadas y se forman los cuatro troncos étnicos más destacados en la 
formación de las razas españolas actuales (figura 2) (Pedrosa et al., 2007; Parés and Jordana, 
2008): 
• Ovis aries vignei deriva el Ovis aries turdetanos, que dará lugar al tronco étnico Merino 
y a la raza Merina. 
• Ovis aries palustris deriva el Ovis aries pirenaicus, que junto a la forma Ovis aries 
celticus,  proveniente del Ovis aries studeri dan lugar al tronco Churro y a las razas Churra, 
Lacha y Vasca. Son animales de perfil recto a subconvexo, de tamaño grande, con cola 
larga y lana basta. 
• Ovis aries studeri deriva el Ovis aries ibericus, que forma el tronco ibérico con las razas 
Xisqueta, Ojalada y Montesina; el Ovis aries ligeriensis que forma el tronco Entrefino y las 
razas Manchega, Castellana, Talverana y Rasa Aragonesa y el Ovis aries celticus 





Fuente: Delgado, 2010 
 






No obstante, estos cuatro troncos no son los únicos que intervienen en la formación de 
las razas y además en las razas existentes en la actualidad se detecta la presencia o 
participación de más de un tronco e incluso de otros troncos como el Tronco Mediterráneo 
occidental, principal origen de las razas del archipiélago balear y del Tronco Norafricano, 
principal origen de las razas canarias, pero ambos presentes en otras razas de la península 
Ibérica (Delgado et al., 1998; Kijas et al., 2009; Jordana et al., 2010; Gootwine, 2011). 
 
3.3.2. RAZAS ESPAÑOLAS 
 
España es uno de los países con mayor diversidad de razas ovinas, probablemente 
favorecido por las diferentes condiciones ambientales que se presentan y por ser una zona de 
fuerte comercio, migraciones, expansiones y diversos dominios al encontrarse ubicado en un 
punto estratégico, que facilita el intercambio. 
En el Real Decreto 2129/2008 se publica el catálogo oficial de razas (Real Decreto 
2129/2008), donde se inscriben un total de 52 razas ovinas de las cuales 43 son razas 
autóctonas originadas en España. 
 
• Diez razas ovinas de Fomento: Carranzana, Castellana, Churra, Latxa, Manchega, 
Merina, Navarra, Ojinegra de Teruel, Rasa y Segureña. 
• Treinta y tres razas ovinas en Peligro de Extinción: Alcarreña, Ansotana, Aranesa, 
Canaria, Canaria de Pelo, Carranzana (variedad negra), Cartera, Castellana (variedad 
negra), Chamarita, Churra Lebrijana, Churra Tensina, Colmenareña, Gallega, Guirra, 
Ibicenca, Lojeña, Maellana, Mallorquina, Manchega (variedad negra), Menorquina, Merina 
de Grazalema, Merina (variedad negra), Montesina, Ojalada, Palmera, Ripollesa, Roja 
Mallorquina, Roya Bilbilitana, Rubia del Molar, Sasi Ardi, Talaverana, Xalda y Xisqueta. 
• Seis razas ovinas Integradas en España: Berrichon du Cher, Charmoise, Fleischaschaf, 
Ille de France, Landschaff y Merino Precoz. 






• Una raza ovina Europea en España: Lacaune. 
• Una raza ovina de Terceros países: Assaf. 
• Una raza ovina Sintética española: Salz. 
 
España presenta gran diversidad en otras especies, pero destaca por el número de razas 
reconocidas de la especie ovina. Probablemente por ser una ganadería mayoritariamente 
extensiva que requiere la adaptación de la población al lugar de destino y al ser un país con 
grandes diferencias orográficas, geográficas y de culturas y tradiciones diversas, se fuerza la 
diferenciación y la selección natural y artificial de todos sus pobladores. 
 
3.4.  LA GANADERIA Y EL OVINO EN BALEARES 
3.4.1. EL ARCHIPIÉLAGO BALEAR 
 
El archipiélago está formado por cuatro islas con población permanente: Ibiza, 
Formentera, Mallorca y Menorca, suponen una superficie terrestre de 5.014 Km2. A este 
grupo de islas se añaden otras más pequeñas, no pobladas con una superficie aproximada de 
50 Km2. Mallorca es la isla mayor con 3.640 Km2, seguida en tamaño de Menorca con 702 
Km2, Ibiza con 571 Km2 y Formentera con 83,24 km2. 
Ibiza y Mallorca provienen de la Cordillera Penibética, mientras que Menorca proviene de 
una pequeña porción emergida de las antiguas tierras tirrénicas (paleozoicos-triásicos), este 
origen geológico diferente supone ciertas diferencias estructurales que las hacen dispares, 
aunque en la actualidad formen un conjunto y una unidad geográfica bien agrupada y 
definida. Las dos primeras presentan tierras montañosas, con numerosas elevaciones y  
relieves. Sin embargo Menorca es más plana, con pocas montañas, la mayor de 375 m de 
altura respecto al nivel del mar (Colom, 1988). 






Todas presentan un clima mediterráneo, pero las diferencias en dimensiones, orografía y 
distribución geográfica implican algunas variaciones en cuanto a humedad, pluviométrica y 
temperatura de una isla a otra. Las temperaturas son templadas, pocas veces se presentan 
extremas, por lo general van de 10 a 30 ºC. La lluvia va por periodos, la mayor cantidad de 
precipitaciones se producen de septiembre a noviembre, el promedio anual también varía de 
una isla a la otra siendo más lluviosa Menorca y menos Ibiza y Formentera, en Mallorca varia 
la pluviometría de la sierra al llano, siendo en la primera más abundante (figura 3). La 
humedad es alta, como es de esperar por el hecho de ser islas, y la presión atmosférica es 
baja debido a la escasez de elevaciones. Por su ubicación el archipiélago balear se ve afectado 
por un gran número de corrientes aéreas. Las características del viento aire frio o caliente, 
seco o húmedo, fuerza, velocidad, etc. va variando según su procedencia y el origen de la 





Fuente: Estación agroclimática SIAR. Gráfico: Estadísticas Agrarias y Pesqueras 2014, SEMILLA 
 






La separación física de dichos territorios, junto a la diversidad geográfica, climatológica, 
formación, tipo de suelo, historia y comercio, influye en la ganadería y los sistemas de 
explotación de cada una de las islas, seleccionándose un tipo u otro de ganado o de cultivo e 
incluso favoreciendo la diferenciación de las poblaciones de una misma especie y con un 
mismo origen, adaptándose a las condiciones ambientales que le son propias de cada zona. 
Además la situación del archipiélago en medio del Mediterráneo hace que sea un punto 
estratégico tanto en acciones bélicas como en comercio, por lo que la presión de las razas 
foráneas sobre las razas autóctonas varía según sus colonizadores y las relaciones comerciales 
de los pobladores (Carbonell, 2010). 
Todo lo expuesto proporciona a Baleares una gran riqueza en diversidad genética: 3 razas 
equinas, 2 bovinas, 4 (5) ovinas, 2 caprinas, 1 porcina, 3 aviares (gallinas) y 5 caninas. En total 
existen veinte razas autóctonas, además de doce poblaciones catalogadas por la comunidad 
autónoma como agrupaciones, aún no reconocidas como razas oficialmente, pendientes de 
demostrar científicamente su diversidad genética y su estructura poblacional, para si es el 
caso, ser reconocidas como razas. 
 
3.4.2. HISTORIA Y TRADICIÓN GANADERA 
 
Se puede decir que la presencia humana en el archipiélago balear es tardía, los restos 
arqueológicos encontrados datan dicha presencia en el Mesolítico o Neolítico 
(aproximadamente 5.000 a.C.) (Casasnovas, 2009). De momento los restos más antiguos, que 
dan referencia de la presencia del hombre en las islas son: 
Mallorca, en la Sierra de Tramuntana, restos de oveja y cabra en Son Matge, que se datan 
en el 3.400 a.C. 
Menorca, restos de instrumentos líticos encontrados en el norte de la isla, concretamente 
en  Binimel·la. Que resultan diferentes a los encontrados en otros yacimientos de la isla, pero 






aun no permiten determinar si se corresponden a asentamientos definitivos o provisionales 
(Pericot et al., 2005). 
Ibiza, se encuentran restos óseos de oveja y cabra de especies foráneas que acompañan a 
los asentamientos provisionales humanos para su alimentación (yacimiento de “Es Ponàs” y 
datados en el 4.800 a.C.). 
Formentera, en esta isla no se da el asentamiento humano hasta finales del s. XVII o 
principios del XVIII, sin embargo se hallan muestras de la existencia de ganado previamente a 
la colonización definitiva de la isla. 
Todos estos hallazgos parece que pertenecen a asentamientos provisionales de los 
humanos, porque los restos encontrados orientan a una ubicación más permanente para 
medianos o finales del tercer milenio. Se cree que la primera isla poblada fue Mallorca 
(2.600–2.500 a.C.), posteriormente se poblaría Menorca y lo más seguro es que fuera por 
pobladores procedentes de Mallorca y las últimas en poblarse serían las Pitiusas, primero 
Ibiza y finalmente Formentera. 
La presencia ganadera evoluciona desde la prehistoria hasta la actualidad (Casasnovas, 
2009). En la prehistoria, época pretalaiótica, II milenio antes de Cristo (2.000-1.300 a.C.) por 
los restos arqueológicos encontrados, los historiadores consideran que se mantiene la 
presencia de cabras, ovejas y cerdos y en una menor proporción bovinos, aunque empieza a 
tomar importancia la agricultura. En la época  Talaiótica, II – I milenio antes de Cristo (1.330 – 
123 a.C.), se continua con la ganadería ovina, caprina, bovina y porcina, incorporándose la 
presencia de gallinas con los fenicios o cartagineses en el s. VII a.C. Este hecho se confirma 
con la existencia en las dos islas mayores Mallorca y Menorca, de monumentos relacionados 
con estas especies, además de los restos óseos encontrados. En este período, la población de 
las Pitiusas se va reduciendo hasta la llegada de los fenicios y con ello se reduce la producción 
ganadera. La isla más ganadera es Menorca o al menos así parece indicarlo el nombre que se 
le da Meloussa, que significa isla de ganado. Por los restos óseos encontrado en Mallorca 
predomina la presencia del ovino y caprino. En cuanto a producciones las ovejas se destinan 
principalmente a la producción de leche y lana y el bovino a trabajos de tracción y culto. 






Las Baleares por su ubicación en el Mediterráneo, son un punto de paso de los navegantes, 
colonizadores y comerciantes, en especial de las civilizaciones de la Mediterránea oriental 
(Carbonell, 2010). La presencia de estas civilizaciones favorece el comercio exterior, saliendo 
del aislamiento de las Baleares. Los primeros asentamientos fenicios se ubican en el s. VI a.C. 
en Ibiza desde donde se inicia un comercio con las poblaciones talayóticas de las otras islas. 
Aunque en Ibiza también se cría ganado ovino para la producción de lana, por los restos 
encontrados, predomina la producción bovina y porcina. Sin embargo, Casasnovas cita una 
publicación de Diodor (Diodor Sícul. Libro 5 pág. 310)  donde este hace referencia a la 
producción y cualidad de la lana:”…diuen que dels seus productes el que excel·leix es la 
suavitat de les seves llanes…” (…dicen de sus productos que destaca la suavidad de sus 
lanas…) (Casasnovas, 2009). 
Con la conquista romana en el s. II a.C. la agricultura aumenta en importancia, aunque se 
mantiene la producción ganadera. En esta época, se debe reseñar la introducción del conejo, 
cuya adaptación es tan buena que provoca una gran dispersión y multiplicación de la especie. 
Del s. VII al IX la conquista islámica lleva cambios importantes en la ganadería y aunque poco 
documentada, es previsible la reducción de la producción porcina por motivos religiosos y 
culturales. El geógrafo Al-Zuhri deja constancia escrita de la ganadería de las tres islas 
(Casasnovas, 2009): 
En Mallorca dice que la mayor parte de su ganado son ovejas, sin embargo las cabras son 
poco numerosas, pero sí que hay gran número de bueyes, vacas, caballos y mulos. También 
remarca que no existen los lobos y que por este motivo las ovejas se manejan en extensivo en 
libertad y sin pastores. 
De Menorca destaca la carne de bovino, de la cual dice que en ningún lugar del mundo ha 
comido mejor carne, que la que dan sus bueyes y vacas, que al cocinarse desprenden una 
grasa que se transforma en aceite. Existen pocas referencias escritas de este periodo, sin 
embargo en 1231 en un pacto feudal entre musulmanes menorquines y Jaume I, se evidencia 
la existencia de ganado bovino, caprino y ovejas, su producción láctica, especialmente de 






mantequilla. Así se establece en pacto el pago de 100 cabezas de ganado bovino y 500 de 
ganado menor (300 cabras y 200 ovejas)  además de dos “quintars” de mantequilla. 
De Ibiza destaca la buena adaptación de las cabras a la isla, donde estas constituyen la 
especie predominante y comenta la mala adaptación del ovino. 
En el s. XIII se produce la reconquista cristiana de forma escalonada en Baleares: Mallorca 
(1229-1231), Ibiza y Formentera (1235) y finalmente Menorca (1287). Con la reconquista 
viene el resurgir de la ganadería porcina, junto a la producción de bovino, ovino y caprino. En 
Mallorca dadas sus características y diversidad orográfica se desdobla su producción agrícola 
ganadera y surge una actividad ganadera de semi-trashumante para el aprovechamiento de 
los pastos de la Sierra de Tramuntana y el uso más intensificado de las tierras bajas del este, 
donde se establecen  rebaños más concentrados por la existencia de sistemas feudales, que 
lo favorecen. En la primera mitad del siglo XIV se produce un descenso de la ganadería en 
Mallorca, que se recupera en la segunda mitad instaurándose el sistema anteriormente 
indicado con un aumento de la agricultura en las zonas más fértiles y un aprovechamiento de 
las tierras más marginales con una ganadería extensiva. 
En Menorca se da una especialización ganadera favorecida por sus características físicas y 
climáticas. Es en este período cuando empiezan a dividirse las tierras en los cerramientos de 
pared seca, que aún se mantienen en la actualidad, para facilitar el manejo de los animales. 
Como producción de esta época destaca la lana, el cuero y el embutido, estas 
producciones son características de las Baleares desde la Edad Media hasta la Edad Moderna. 
Se inicia la exportación principalmente de lana, porque se considera de gran calidad y es 
altamente valorada en Cataluña, pero también en Sicilia e Italia. La lana de Menorca llega a 
ser la más cotizada de la mediterránea occidental, incluso es comparada por el propio 
Francesco di Marco Datini de Prato que da detalle de sus características y comercio en las 
actas de la semana de estudio sobre los fenómenos de producción y circulación de la lana.  A 
la vez Mallorca también es un gran productor textil, entorno a esta producción se establecen 
un gran número de normas para intentar equilibrar los intereses de los productores textiles y 
los ganaderos o propietarios de las explotaciones, quienes vieron en la lana un gran potencial 






económico dada su fuerte demanda tanto para la venta de la materia prima, como para el 
alquiler o venta de este ganado, cuyo producto era tan demandado (Deyá, 1997) (Melis, 
1986). En este período la ganadería ovina alcanza su gran protagonismo tanto para el 
consumo interno, como para la exportación de sus productos. 
La elevada actividad ganadera de las dos islas mayores del archipiélago contrasta con la 
escasa relevancia en Ibiza, donde la agricultura y la ganadería se complementan y su 
producción es destinada principalmente al autoconsumo o al abastecimiento del mercado 
interior de la propia isla. Esta circunstancia esta favorecida por una estructura de propiedad y 
feudalismo diferente a la existente en las otras islas. 
En todo el periodo feudal la producción ganadera continua siendo de gran importancia. 
Incluso se considera, que la alta cotización de los productos ganaderos, por su gran calidad 
especialmente de la lana, favorece la recuperación de Menorca en 1558, muy mermada por el 
ataque turco sufrido, que supuso la desaparición de la mitad de la población (entre muertos y 
cautivos) y la matanza de 2.500 cabezas de ganado mayor y 25.000 cabezas de ganado 
menor. 
En el s. XVII la ganadería ovina pierde su esplendor, aun así sigue siendo importante en las 
dos islas mayores y sigue siendo marginal en las Pitiusas. Es una época de gran 
transformación económica en el archipiélago.  
En Menorca en 1740 la ganadería mantiene su importancia económica aunque se empieza 
a notar el relevo del ganado bovino, según Armstrong había: 7.000 cabezas de bovino, 60.000 
ovinas, 20.000 caprinas y 4.000 porcinas (Armstrong, 1752). En este período Menorca es 
conquistada por los británicos, cuyas tropas ocupan la isla al considerarla un punto de 
ubicación estratégico para el comercio y las conquistas. A pesar de la gran producción 
ganadera, lo producido no es suficiente para abastecer a la nueva población y se  importa 
ganado del norte de África. 
En el S. XIX se liquidan los restos del estado feudal que caracterizaban al antiguo régimen. 
En Mallorca se continúa decantando hacia la producción agrícola en  detrimento de la 
ganadería, aunque esta continua siendo importante para el abastecimiento del mercado 






interior. En Menorca en cambio la estructura física de las explotaciones permite la 
coexistencia de la agricultura y la ganadería, estableciéndose sistemas de rotación de 
cerramientos que lo facilitan. Esta isla continua con las exportaciones de productos 
especialmente lana, queso y ganado a Barcelona y Mallorca (Riudavets, 1888). 
En el s. XX se produce una gran transformación económica en el archipiélago, que lleva a 
una gran trasformación de la producción ganadera. En Ibiza, a pesar de su expansión, la 
ganadería continua siendo marginal. En Menorca el bovino pasa a ser el ganado con mayor 
censo, alcanzado en 1999 las 23.799 cabezas de ganado, cuya actividad principal es la 
producción de queso, también se incrementa el porcino y los pequeños rumiantes 
disminuyen el número de cabezas,  el ovino pasa de 40.778 cabezas en el 1713 a 19.704 a 
finales de siglo (Vidal, 2008). Este aumento de la producción, junto a las limitaciones físicas 
por la extensión del territorio hacen que de cada vez la isla dependa más de la importación de 
forrajes y pienso, a la vez que se intensifican la producciones forrajeras y de cereales y se 
requiere de la incorporación de sistemas de riego. Mallorca también se especializa en la 
producción bovina y se crean explotaciones intensivas de porcino y aves. En las explotaciones 
de bovino se crean nuevas instalaciones y nuevos sistemas de producción, se introducen razas 
mejoradas de mayor producción y se intensifica su manejo. En las zonas más fértiles se 
intensifica la producción de cereales, forrajes y bovino y en las zonas menos fértiles se 
mantiene el ganado ovino y caprino, que se sigue  manejando en pastos extensivos y con el 
aprovechamiento de zonas marginales y pastos naturales. 
A finales del s. XX y principios del XXI la actividad ganadera en las Baleares tiene una 
importancia económica baja, en estos momentos la fuente económica principal proviene del 
sector turismo y los servicios. Aun así la agricultura y la ganadería tienen mucho que ver con 
el mantenimiento del medio y resulta imprescindible para la conservación del paisaje, de la 
cultura y las tradiciones de las islas, temas cada vez más demandados por un turismo de 
calidad. 
 






3.4.3. PRODUCCIÓN GANADERA DE BALEARES 
 
A pesar de la larga tradición ganadera, el sector primario llego a sentir la competencia de 
la actividad principal el turismo, sobre todo en la disputa para el reparto del uso del territorio. 
No obstante, hoy en día el sector turismo es de cada vez más consciente de que la existencia 
de la producción agrícola y ganadera son las que dan la imagen distintiva al archipiélago, 
donde un turismo más exigente no solo quiere disfrutar de sus maravillosas playas, si no que 
quiere visitar las zonas rurales y conocer su cultura. 
En las Baleares más del 80% de su territorio es de uso forestal, agrario y ganadero. Los 
pastos para el ganado ocupan en las Baleares un 29% del territorio, que junto a la producción 
agrícola suponen más del 60% de ocupación. Por islas ordenadas por porcentaje de pastos 
tendríamos: 36% Formentera, 30% Menorca, 29% Ibiza y 28% Mallorca, esta última más 
dedicada a la producción agrícola, suponiendo un 40% de la ocupación del territorio. En el 
siguiente gráfico se expone el porcentaje de territorio ocupado según el uso: Agrícola 
(cultivos herbáceos, leñosos y otros cultivos, incluidas las tierras de cultivo en reposo), Pastos 
(incluye las zonas forestales con cubierta vegetal natural y arbustiva utilizada para el 











Fuente y Gráfico: Estadísticas Agrarias y Pesqueras 2014,  SEMILLA 







Las especies más frecuentes en Baleares por orden del número de cabezas reproductoras 
y totales son: ovino, bovino, equino, porcino, caprino, aves y conejos. Sin embargo, en una 
intención de valorar la carga ganadera que supone cada especie, se observa que el ovino, 
sigue siendo la especie principal, seguida de forma más o menos igualitaria por el bovino, y 
equino y en tercer y cuarto lugar respectivamente el porcino y el caprino, para finalizar con 
las aves y los conejos. 
Por islas, la especie con mayor número de reproductores sigue siendo en todas ellas el ovino, 

















































































































































Ovino 3.425 181.704 2.784 164.931 282 11.982 300 4.128 59 663 
Bovino 549 11.411 187 3.824 357 7.426 5 162 - - 
Equino cabal lar  4.353 6.732 2.990 4.216 1.087 2.235 258 263 18 18 
Equino asnal  1.137 1.453 781 958 315 468 40 26 1 1 
Porcino 938 9.429 714 8.027 186 1.272 31 103 7 22 
Caprino 259 7.099 175 8.027 32 1.321 47 978 5 181 
Gall inas ponedora 10 217.870 6 205.640 1 11.480 2 750 - - 
Conejos 465 1.308 180 588 205 493 70 212 10 15 
Abejas* 9.603 - 5.724 - 1.767 - 1.938 - 174 - 
*Número de colmenas.  
Fuente información: REGA. 1/01/2015 Fuente tabla: Estadísticas Agrarias y Pesqueras 2014, SEMILLA 
 
 
La producción ganadera en Baleares es diversa: carne, leche, queso, yogur, lana, pieles, 
huevos, miel, etc. (tablas 3 y 4). Aun así, la mayor producción sigue siendo la carne, 
principalmente de ovino. Cabe destacar la importancia de la leche de bovino y la escasa 






producción relativa de leche de ovino, esta última desbancada por el bovino en la última 
mitad del siglo pasado. Mucha producción de leche se transforma en queso, principalmente 




LECHE (L itros)  
I l les 
Balears   
Mallorca  Menorca   E iv issa  Formentera   
Vaca 69.383.566 17.001.124 51.475.925 906.516 - 
Oveja        90.182       26.598 22.884 40.700 - 
Cabra      192.904       29.569 115.753 47.582 - 
Total  leche 69.666.652 17.057.291 51.614.562 994.798 -  
* Producción de enero a diciembre (datos de SITALAC).Fuente datos tabla: Estadísticas Agrarias y 
Pesqueras 2014, SEMILLA 
 
La producción de carne en el archipiélago es deficitaria. Aun así parte de la producción 
ovina, principalmente de Mallorca, se exporta a la península, para conseguir un mejor precio 
de mercado. En la Baleares la producción de carne procede de diversas especies: bovino, 
ovino, caprino, porcino, aves, conejos, caballos, etc. 

















































Bovíno                 
Ternera(hasta 8 meses)  1 0,11 211 41,20 1 0,09 - - 
Ternera (de 8 a 12 meses)) 3.546 793,02 1.980 460,46 11 2,42 - - 
Novilla (de 12 a 24 meses)) 736 177,51 215 47,18 35 11,92 - - 
Bovino mayor (más de 12 meses) 1.426 373,10 1.464 384,33 62 21,95 - - 
Total  carne de bovino 5.709 1.343,74 3.870 933,17 109 36,38 -  -  
Ovino                 
Lechasl (<6 kg/canal) 12.262 70,75 117 0,57 89 0,42 128 0,77 
Lechal (6-8 kg/canal) 23.050 152,66 327 2,33 143 0,98 - - 
Recental (8-12 kg/canal) 81.627 861,50 8.926 91,22 622 6,72 280 3,36 
Ternasco (>12 kg/canal) 32.742 404,42 3.048 42,90 1.067 21,77 - - 
Ovino mayor 291 6,95 497 8,98 237 4,03 5 0,12 
Total  carn de ovino  149.972 1.496,27 12.915 146,00 2.548 33,93 413 4,24 
Capríno                 
Cabrito lechal (<6kg canal) 1.095 6,28 947 5,07 - - 99 0,59 
Cabrito (>6kg canal) 512 4,09 - - 408 2,88 15 0,18 
Caprino mayor 1 0,02 - - 16 0,18 - - 
Total  carne de caprino 2.274 10,38 947 5,07 424 3,06 114 0,77 
Porcino                 
Lechona 6.545 32,77 667 3,62 - - - - 
Cochinillo 90.089 825,02 9.177 91,04 - - 6 0,05 
Porcino de engorde 26.240 2.240,35 4.340 381,58 826 71,11 53 4,77 
Cerdas 1.067 171,54 95 14,47 - - 5 0,50 
Total  carne de porcino 123.941 3.269,67 14.279 490,70 826 71,11 64 5,32 
Fuente: Estadísticas Agrarias y Pesqueras 2014, SEMILLA (Reproducción parcial) 
 
De los datos expuestos en la tabla anterior se revisan el número de animales sacrificados 
agrupadas por edad al sacrificio en el bovino y porcino y por peso al sacrificio en ovino y 
caprino (tabla 5). En bovino la producción mayoritaria es la de terneros de entre 8 y 12 meses 
y esto se repite en todas las islas. En cambio, en el ovino varía el tipo de producción según la 
isla, así en Mallorca, Menorca y Formentera el cordero recental es el más producido, mientras 






que en Ibiza se tiende a un cordero mayor de 12 Kg un ternasco, en Mallorca y Formentera se 
tiende a un menor peso en segunda producción, un lechal; mientras que en Menorca la 
tendencia es a un cordero de mayor peso. En porcino se ve un claro predominio del sacrificio 
de lechona, probablemente porque el sacrificio de porcino para producción de embutidos, 
con un producto típico la sobrasada, se realiza en la propia explotación. 
 
3.5.  BIODIVERSIDAD OVINA EN BALEARES 
 
Actualmente existen cuatro razas ovinas oficialmente reconocidas en Baleares: Ibicenca, 
Roja Mallorquina, Menorquina y Mallorquina. La población ovina autóctona de la isla de 
Formentera se inscribe en el Libro Genealógico de la razaIbicenca, aunque ambas poblaciones 
presentan ciertas diferencias fenotípicas.  
La importancia del ovino en las Baleares se refleja constantemente en labibliográfia de la 
historia ganadera del archipiélago, tal y como se ha visto en las referencias anteriores. Pero 
entre los años 40 y 80 del siglo XX, se produce una gran transformación pasando de un 
modelo de agricultura tradicional a un modelo productivista, incorporándose a la dinámica 
del mundo occidental de grandes insumos, mecanización, industrialización y grandes cambios 
en los tipos de cultivos, en el ganado utilizado y en los sistemas de producción, incentivados 
por la necesidad de cubrir las necesidades alimentarias de la creciente población urbana y 
turística de las islas. Estos cambios conducen a que las razas ovinas autóctonas pierdan su 
protagonismo y sean sustituidas por razas foráneas, a pesar la importancia que habían tenido 
en épocas pasadas por la calidad de sus productos. A finales de los ochenta, coincidiendo con 
la integración de España a la Unión Europea, se incorporan los productos agrarios isleños a los 
circuitos económicos del capitalismo con un modelo de agricultura industrializada y 
comercializada, entrando a formar parte de la globalización. Cubiertos los objetivos iniciales 
de subministro, apartir de los 90, dentro del contexto de las reformas de las políticas 
europeas PAC 1992, la liberalización de los mercados y la creciente convergencia de intereses 






entre agricultura, poítica agrícola y medio ambiente, se inicia el llamado postproductivismo. 
En la actualidad, ubicados a principios del siglo XXI y sadisfechas las necesidades alimentarias, 
surgen nuevas demandas de sostenibilidad del medio y de la diversidad, que también 
intentan incorporarse a las prácticas habituales del agricultor y ganadero, mientras que 
algunos ganaderos han iniciado una nueva adaptación en sus sitemas de producción, para 
otros resulta difícil asumir este nuevo cambio de modelo productivo (Binimelis and Ordines, 
2008). 
En el catálogo oficial de las razas de ganado de España de 1979, Orden del Ministerio de 
Agricultura de 30 de julio, solo aparece la oveja Roja Mallorquina, que la clasifica en el grupo 
de razas de protección oficial. Las otras tres razas, Ibicenca, Menorquina y Mallorquina no se 
catalogan hasta 1997. 
No obstante, existen referencias bibliográficas antíguas de las ovejas raza Ibicenca, raza 
Roja Mallorquina, Menorquina y Mallorquina, que describen de una forma más propia de 
relato histórico o como parte de algún comunicado las poblaciones, en estos documentos se 
habla de censos e importancia ganadera, de alguna característica productiva destacable y del 
sistema productivo, pero pocas veces se profundiza en el tipo de ganado y sus características 
(Armstrong, 1752; Arxiduc Lluís Salvador d’Aùstria, 1869; Rosell i Vilà, 1918). Desde medianos 
del siglo pasado se encuentran referencias bibliográficas que hablan con más detalle de las 
razas: origen, evolución histórica, caracteres morfológicos y productivos, etc. Dentro del 
contexto de la especie o en el de las razas autóctonas, por lo que las cuatro razas se definen 
por diversos autores de una forma más detallada (Sánchez and Sánchez, 1986; Serra and 
Payeres, 1988; Payeras and Falconer, 1998; Anguera, 2003; Buenaventura, 2003; Esteban, 
2003; Payeras and Falconer, 2003; Pedro, 2003; Anguera, 2006; Payeras, 2009; Jordana et al., 
2010). Otras publicaciones hablan de las razas dentro del contexto productivo (Frau and 
Tascón, 2002; GEN-GOB Eivissa, 2004; Payeras and Falconer, 2012). La información sobre 
estudios de caracterización de las mismas es más reciente a excepción de la oveja 
Mallorquina que Anguera caracteriza morfológica y productivamente ya en 1985 (Anguera, 
1985) y se publican algunos artículos sobre morfología , reproducción y producción (Jordana 






and Ribo, 1991; Vallecillo et al., 2011; Castillo et al., 2013; Castillo et al., 2015). En cuanto a la 
caracterización genética de las razas de Baleares con marcadores moleculares las referencias 
bibliográficas son más bien pocas y nunca del conjunto del ovino autóctono Balear (Avellanet 
et al., 2008; Pablo et al., 2013; Pons et al., 2015). 
 
3.5.1. CARACTERÍSTICAS MORFOLÓGICAS DE LAS RAZAS OVINAS DE 
BALEARES 
Oveja Ibicenca 
La denominación oficial de la raza según recoge el Catálogo Oficial de Razas de Ganado de 
España es “RAZA OVINA IBICENCA”, haciendo referencia a su origen y distribución geográfica. 
En el Libro Genealógico de la oveja Ibicenca se inscriben también los animales de la oveja de 
Formentera. Para evitar confusiones entre ambas poblaciones se ha optado por la 
denominación “población de Ibiza de la raza Ibicenca” y “población de Formentera de la raza 
Ibicenca”. 
Son animales con un perfil convexo. De tamaño corporal medio-grande, eumétricos, con 
un peso vivo que oscila entre 45 y 55 Kg en las hembras y entre 58 y 78 Kg en los machos. Las 
proporciones del cuerpo son alargadas, longilíneas. La altura media a la cruz es de unos 68 cm 
en las hembras y 76 cm en machos. Están desprovistos de cuernos son Mochos. Y cubiertos 
de lana basta. La capa puede ser completamente blanca, completamente negra o bien blanca 
con pecas o manchas negras o marrones en las zonas dístales, moteado que es siempre poco 
abundante y poco extendido, el moteado es la capa predominante en la población ibicenca. 
Existe dimorfismo en algunos caracteres morfológicos si se compara la población Ibicenca 
de la raza Ibicenca, con la población de Formentera de la misma raza. En la población de Ibiza 
de la raza Ibicenca, el moteado es más frecuente, que en la población de Formentera, que 
presenta una capa más mono color blanca o negra (Payeras and Falconer, 1998). También se 
observa mayor tamaño y la lana de la población de Formentera presenta un aspecto y una 
distribución diferentes, con una mayor cobertura de lana en la población de Formentera. 






Ambas poblaciones están formadas por animales que presentan diferencias morfológicas 
visibles, respecto a las otras razas de las Baleares, Payeras lo atañe a la influencia cartaginesa. 



























































Oveja Roja Mallorquina 
 
La denominación oficial de la raza según recoge el Catálogo Oficial de Razas de Ganado de 
España es “RAZA OVINA ROJA MALLORQUINA”. Localmente también recibe el nombre de 
Tripolitana (por su origen) y Coete (por su origen, color y grosor de la cola). 
Son animales de perfil subconvexo. De tamaño mediano a grande, eumétricos tendiendo 
a la subhipermetría, peso entre 45-60 Kg en las hembras y 60-90 Kg en los machos. De 
proporciones mesomorfas, con tendencia a alargarse, sublongilíneos. Alzada media a la cruz 
de 68 cm las hembras y 73 cm los machos. Capa de color rojo generalizado, lana entrefina y 
cola grasa amplia. 
Generalmente no presentan cuernos, son mochos, raramente algún macho puede 
presentar vestigios o restos de cuernos muy rudimentarios. Las orejas son de un tamaño 
considerable, la posición oscila de horizontal a ligeramente caídas. Frente y morro anchos. 
El pelo de cobertura es corto, liso y brillante. La mayoría de animales presentan la 
tonalidad roja intensa, aunque en un número significativo de ellos la capa es de un rojo más 
pálido. Los corderos presentan un vellón rojo, que a medida que crece se va aclarando, 
llegando a ser en el adulto de color crema. La lana es corta y de textura entrefina. Esta raza 
presenta lana a lo largo de todo el tronco, llegando por la parte superior hasta la altura de las 
orejas. La cabeza, las extremidades y la zona del vientre están desprovistas de lana. 
La cola es gruesa y tiene forma de triángulo con el vértice hacia abajo (si está amputada), 
es uno de los parámetros más definitorios de la raza. La cola sirve de depósito de grasa, que 
se aprovecha en épocas de escasez. Debido al depósito de grasa en la grupa da la impresión 
de tener esta más alta que la cruz, dando una línea dorsal inclinada. 
 


































La denominación oficial de la raza según recoge el Catálogo Oficial de Razas de Ganado de 
España es “RAZA OVINA MENORQUINA”, haciendo referencia a su origen y distribución 
geográfica. 
Son animales de perfil recto a subconvexo, típico en los machos. Y de tamaño medio-
grande. Presenta pesos de 45 a 65 Kg en hembras y de 65 a 85 Kg en machos. De 
proporciones alargadas, longilíneos. Presentan una alzada media a la cruz de 68 cm en las 
hembras y 78 cm en machos. De lana larga y basta, de color blanco y amplia distribución. 
La mayoría de las hembras son acornees, aunque en algunos casos pueden presentar 
cuernos o formaciones atróficas; en los machos aparecen con mayor frecuencia y tienen una 
forma en espiral. Las orejas son anchas, ligeramente alargadas, pendientes y encaradas hacia 
delante. Piel gruesa, despigmentada, presentando un pliegue más o menos desarrollado a lo 
largo de la línea traqueal del cuello. De color blanco uniforme, sin manchas. El vellón es 
abierto, blanco y sin brillo, cubre el cuerpo hasta la región del antebrazo bajando a veces 
hasta la caña en la extremidad posterior (incluso las recrías en el primer año tienen las ubres 
cubiertas), se extiende sobre la cabeza ocupando la región frontal (moña) y parte de la 
mejilla. Presenta una gran densidad de fibras, agrupadas en mechas triangulares de distinta 
longitud, de finura regular, alrededor de 40 micras, gruesas y con pocas ondulaciones. 
Presentan gran cantidad de suarda. El pelo es blanco mate. Presenta una cola larga, que llega 
hasta corvejón. 
 

































La denominación oficial de la raza según recoge el Catálogo Oficial de Razas de Ganado de 
España es “RAZA OVINA MALLORQUINA”, haciendo referencia a su origen y distribución 
geográfica. 
Son animales de perfil recto, con tendencia a la subconvexidad, carácter que por el 
dimorfismo sexual, es más acentuado en los machos. Tipo mesolineo a sublongilíneo y 
eumétrico. De tamaño corporal variable dependiendo de las condiciones y zona de 
explotación, el peso vivo oscila en hembras de 45-55 Kg y en machos de 59-69 Kg.  Altura 
media a la cruz es de 67 cm en las hembras y 72 cm en los machos. Las hembras son 
generalmente mochas y los machos pueden ser mochos o con cuernos, en cuyo caso, 
presentan una cornamenta en espiral de tamaño considerable. Presentan orejas de tamaño 
medio y en posición horizontal con cierta tendencia a estar un poco elevadas cuando están en 
atención, dando un aspecto característico de esta raza respecto a las otras de baleares de 
orejas más grandes y caídas.  
De coloración blanca o negra, presentándose la primera en una mayor frecuencia. El 
vellón es de color blanco o negro coincidiendo con el color de la piel, de tipo abierto o semi-
abierto, con mechas de forma variable y predominio de la forma piramidal La fibra es de 
longitud media, en ocasiones llega a formar un pequeño faldón en los costados, que según el 
estándar de la raza, al avanzar la edad va disminuyendo la zona cubierta. En las últimas 
décadas se observa como aumentan las zonas con escasa cubrición de lana, especialmente en 
la zona del cuello y vientre. Cuando presenta la capa blanca el pelo es de color blanco 
brillante, con tonalidades doradas (diferente a las otras razas de Baleares, más mates) y se 
admiten pequeñas zonas pigmentadas en la zona de los ojos. 
Algunas referencias bibliográficas hablan de la existencia de dos ecotipos (Anguera, 1985), 
estas diferencias no han sido reseñadas en el prototipo oficial publicado en el sistema ARCA 
(ARCA, 2015). 
































3.5.2. ESTRUCTURA ASOCIATIVA Y NORMATIVA ESPECÍFICA 
 
Los productores de ovino de Baleares se han agrupado en diversas ocasiones para 
fomentar la cría de ovino en el archipiélago, no obstante, este agrupamiento es relativamente 
reciente. En un principio el sector se une para defender su producción ante un mercado 
presionado por la competencia externa, debido a la globalización que subministra una gran 
oferta o bajo coste. Posteriormente, en las últimas décadas se une para dar soporte a los 
programas de control sanitario y profilaxis. 
La agrupación de criadores y ganaderos para dar soporte y fomento a las razas locales a 
favor de su conservación aun es más reciente y en muchos casos va ligada a las normativas 
establecidas a raíz de las nuevas políticas agrarias que se publican para la ordenación y 
recuperación de los recursos genéticos animales, dentro de los planes nacionales e 
internacionales de conservación de la biodiversidad.  
 
Asociaciones de Criadores 
Existen cuatro asociaciones inscritas en los registros oficiales de la Comunidad Autónoma 
de las Islas Baleares: 
• “Associació de criadors de l’Ovella Eivissenca” Se funda por 3 criadores de la raza, en 
Sant Miquel de Balansat, el día 2 de diciembre de 2005 y se reconoce oficialmente 
mediante resolución de la Dirección General de 25 de noviembre de 1999. 
• “Associació de ramaders de l’Ovella Roja Mallorquina” Se funda por 9 ganaderos de la 
raza, en Palma, el día 19 de Enero de 1996 y se reconoce oficialmente mediante 
resolución de la Dirección General de 4 de mayo del 2000. 
• “Associació de ramaders de l’Ovella Mallorquina” Se funda por 7 ganaderos de la raza, 
en Sineu, el día 21 de Julio de 1996 y se reconoce oficialmente mediante resolución de la 
Dirección General de 17 de noviembre de 1999. 






• “Associació de ramaders de l’Ovella Menorquina” Se funda por 10 ganaderos de la 
raza, en Es Mercadal, el día 29 de Mayo de 1997 y se reconoce oficialmente mediante 
resolución de la Dirección General de 19 de noviembre de 1999. 
 
L ibros Genealógicos 
Una vez fundadas las asociaciones se diseñan y redactan la estructura de los libros 
genealógicos y su prototipo racial, participan en su elaboración los técnicos que trabajaban en 
las mismas, los ganaderos que las constituían y la administración competente: 
• Orden del Consejero de Agricultura y Pesca de 27 de febrero de 2002, publicada en 
BOIB 29 de 7 de marzo del 2002, por la que se crea y regula el Libro Genealógico de la 
Oveja de raza Ibicenca, cuya modificación para la adaptación al RD2129/2008 es aprobada 
por la Dirección General el día 29 de marzo de 2012 (BOIB (29) 4251/2002, 2002; ARCA 
(Sistema Nacional de Información de Razas), 2015). 
• Orden del Consejero de Agricultura y Pesca de 8 de febrero de 2007, publicada en 
BOIB 20 de 8 de Febrero del 2007, por la que se crea y regula el Libro Genealógico de la 
Oveja de raza Roja Mallorquina, cuya modificación para la adaptación al RD2129/2008 es 
aprobada por la Dirección General el día 29 de marzo de 2012 (BOIB 20 2051/2007; 
MAGRAMA/ARCA). 
• Orden del Consejero de Agricultura y Pesca de 8 de mayo de 2001, publicada en BOIB 
60 de día 19 de mayo del 2001, por la que se crea y regula el Libro Genealógico de la 
Oveja de raza Mallorquina, cuya modificación para la adaptación al RD2129/2008 es 
aprobada por la Dirección General el día 29 de marzo de 2012. (BOIB, 2001; 
MAGRAMA/ARCA). 
• Orden del Consejero de Agricultura y Pesca de 9 de mayo de 2001, publicada en BOIB 
61 de 22 de mayo del 2001, por la que se crea y regula el Libro Genealógico de la Oveja de 
raza Menorquina, cuya modificación para la adaptación al RD2129/2008 es aprobada por 






la Dirección General el día 29 de marzo de 2012 (BOIB 61 10239/2001; 
MAGRAMA/ARCA). 
 
Mediante los datos de los censos de los animales y de  las explotaciones inscritas en los 
respectivos libros genealógicos se representa la evolución de las razas ovinas de Baleares en 









Fuente y gráfico: SEMILLA 
 














Fuente y gráfico SEMILLA 
 
Programas de Conservación y Mejora 
Siguiendo con los planes de recuperación, los ganaderos y técnicos de las asociaciones, 
con el asesoramiento del Instituto de Biología Animal de Baleares (IBABSA, actual SEMILLA), el 
grupo de investigación PAIDI-AGR-218 del Departamento de Genética de la Universidad de 
Córdoba y de la empresa de base tecnológica Animal Breending Consulting, S.L., se preparan 
los programas de recuperación y mejora de las 4 razas ovinas oficialmente reconocidas en 
Baleares. 






La primera estructura de los programas se diseña en el 2006, en base a las directrices de 
la administración, principalmente para dar cobertura a la selección de animales resistentes al 
Scrapie, programa Aries. 
Posteriormente se modificó y completó con un programa integral de conservación y 
mejora de las razas, que se aprueba por resolución de la Dirección General de Medio Rural y 
Marino del Govern Balear el día 29 de marzo de 2012. Dada la situación especial de Peligro de 
Extinción de todas las razas ovinas de Baleares, su objetivo principal es la conservación de la 
diversidad genética. 
 
Los objetivos básicos para la recuperación de las razas ovinas autóctonas son: 
•  La conservación In situ con la gestión de los libros genealógicos, controles genéticos, 
controles cárnicos y lecheros. 
• La conservación Ex situ con la creación del Banco de Germoplasma. Banco de ADN, 
depositado en el Laboratorio de Genética Molecular Aplicada de la empresa Animal 
Breending Consulting S.L. del Departamento de Genética de la Universidad de Córdoba. 
Banco de Germoplasma, depositado en custodia en el Centro de recogida, 
almacenamiento y distribución de germoplasma de SEMILLA, aunque se está estudiando 




     RAZA NÚM.  DONANTES NÚM. DOSIS 
O. IBICENCA 4 900 
O. ROJA MALLORQUINA 8 867 
O. MENORQUINA 12 964 
O. MALLORQUINA 6 674 
 
 
• Selección: En el caso de una población animal tan extremadamente amenazada como 
es la raza ovina Ibicenca, el objetivo fundamental de la selección de los reproductores es 






la conservación de la diversidad genética de la raza, planteándose como objetivo colateral 
de selección todo lo relacionado con los programas de control, lucha y erradicación de las 
encefalopatías espongiformes, más conocida en el caso del ovino como Scrapie. Se 
plantean tres objetivos específicos con los respectivos criterios de valoración: 
Control de la consanguinidad: Seguimiento del valor del coeficiente individual de 
consanguinidad, coeficiente individual de parentesco y coeficiente de ascendencia de los 
apareamientos  programados. 
Mantenimiento de la representatividad de los fundadores de la raza: Índice de 
Conservación Genética Individual (efecto medio de fundadores) e Índice de Conservación 
Genética de los apareamientos potenciales. 
Aumentar los tamaños real y efectivo: Asignación molecular individual al perfil 
genético de la raza de los animales recuperados en campo. 
 
La oveja Roja Mallorquina y la oveja Menorquina presentan una situación algo mejor a la 
Ibicenca, aun así siempre con una vigilancia estricta de la evolución de la población, en cuanto 
a consanguinidad y la resistencia al Scrapie, se crean dos secciones para el control de 
rendimientos productivos, una cárnica y una láctea. 
Control de la consanguinidad: Valor del coeficiente individual de consanguinidad, valor del 
coeficiente de coascendencia de los apareamientos programados, valor del incremento del 
coeficiente de consanguinidad. 
Mejorar de la resistencia genética al SCRAPIE en la raza: Selección de reproductores por el 
Genotipo del locus PRNP (a favor de ARR/ARR y en contra de VRQ/VRQ). 
Mejora productiva cárnica: 
• Mejora de la capacidad de crecimiento de los corderos de la raza, con el control de 
pesos y ganancias: Peso al nacimiento, peso al destete precoz (30 días), peso a los 45 días, 
peso al sacrificio (70 días), ganancias medias diarias (30, 45 y 70 días). 
• Mejora de la productividad numérica: Corderos nacidos vivos por parto en las 
hembras de la raza. 






• Mejora de la calidad de la carne y la canal: Calificación lineal de la longitud de la 
paleta, la pierna y corporal. Anchura anterior y posterior del cordero a la edad de 
sacrificio. 
Mejora productiva láctea: 
• Mejora de la cantidad de leche producida, siguiendo los criterios de valoración de kilos 
de leche, grasa, proteína y extracto secos producidos en lactaciones normalizadas a 120 
días de duración. 
• Mejora de las cualidades tecnológicas de la leche, con la revisión de los polimorfismos 
de los genes que codifican las Caseínas. 
La Oveja Mallorquina, por su censo y estructura poblacional, es la que permite establecer 
un programa de selección de forma más holgada, aplicando los objetivos y criterios de 
selección para la mejora de la raza, sin olvidar la conservación de la diversidad genética. 
 
3.5.3. CARACTERES PRODUCTIVOS DE LAS RAZAS 
 
La publicación de los caracteres productivos de las razas de Baleares es relativamente 
reciente y el control de rendimientos aún lo es más, la Oveja Mallorquina es la que dispone de 
más estudios al respecto, en especial existe publicado un análisis de producción exhaustivo 
realizado por Anguera, donde se estudiala raza en distintos subgrupos según la zona de 
producción y se da información sobre pesos, crecimientos, litros de leche, valores químicos 
de la misma e información de la canal y datos de sacrificio (Anguera, 1985). 
 
Para aportar datos, a título informativo, de las razas Roja Mallorquina, Menorquina y 
Mallorquina, se adjuntan algunos resultados preliminares, cedidos por las correspondientes 
asociaciones de criadores e IBABSA (actual SEMILLA). En todo caso la variabilidad existente en 
los resultados entre explotaciones e individuos hace que el potencial de mejora se considere 






alto, aunque su situación de peligro de extinción obliga a aplicar con cautela una selección en 
base a sus caracteres productivos. 
Primeros resultados de los controles cárnicos de las razas Roja 
Mallorquina, Menorquina y Mallorquina 
 
El estudio de los caracteres productivos cárnicos se basa en el análisis de los pesos a los 
30, 45 y 70 días y las ganancias medias diarias de los corderos, dado que el programa de 
mejora y selección en estas razas está orientado a la mejora de los rendimientos cárnicos 
(tanto cuantitativos como cualitativos).  La valoración genética de sementales se realiza con el 
método BLUP, y la difusión del avance genético será  mediante el uso de reproductores 
selectos. El programa de selección pretende detectar a los animales con mayores 
rendimientos y utilizarlos como reproductores, a ellos o a sus parientes, y así formar la 
siguiente generación productora (Rodríguez Hernández, 2005). 
De los resultados obtenidos en los controles cárnicos realizados entre 2009 y 2012, hay 
que destacar los resultados positivos obtenidos para los pesos y GMD en la raza Menorquina 
y Roja Malloquina, posiblemente debido a la gestión zootécnica que se está llevado en estas 
razas (tablas 6 y 7). No sucede lo mismo en la raza ovina Mallorquina, mostrando una 
tendencia negativa en todos los pesos y para la GMD 0_70 días, siendo solo positivas las 
tendencias fenotípicas para la GMD 0_30 y GMD 0_45 días. Quizá destacar que tanto en el 
peso a los 45 y 70 días a partir del año 2011 existe un cambio, mostrando una evolución 
positiva (figuras 29, 30 y 31). Las tendencias fenotípicas observadas solo pueden ser 













Peso 30 días Peso 45 días Peso 70 días 
Machos Hembras Machos Hembras Machos Hembras 
RMA 176 11,92 ± 3,20 12,17 ± 3,07 14,52 ± 3,74 15,15 ± 3,78 19,79 ± 5,55 20,80 ± 5,94 
MEN 283 10,62 ± 2,56 9,71 ± 2,34 13,76 ± 3,56 12,52 ± 3,22 18,92 ± 5,37 17,21 ± 4,76 
MLL 107 9,07 ± 1,68 8,62 ± 1,66 11,60 ± 2,40 10,95 ± 2,29 15,89 ± 3,74 14,91 ± 3,50 
± Desviación estándar, N = número de pesadas. 










Machos Hembras Machos Hembras Machos Hembras 
RMA 176 0,243 ± 0,089 0,267 ± 0,105 0,243 ± 0,092 0,243 ± 0,092 0,216 ± 0,073 0,237 ± 0,091 
MEN 283 0,210 ± 0,075 0,194 ± 0,076 0,209 ± 0,073 0,190 ± 0,066 0,208 ± 0,074 0,194 ± 0,087 
MLL 107 0,201 ± 0,076 0,192 ± 0,075 0,190 ± 0,063 0,180 ± 0,060 0,184 ± 0,052 0,172 ± 0,054 
± Desviación estándar, N = número de pesadas. 
RMA: Roja Mallorquina, MEN: Menorquina, MLL: Mallorquina. 
 
Por otro lado y en este mismo sentido, las condiciones de producción de cada raza y lugar 
son tan particulares, que los resultados de cada situación no se pueden extrapolar a otras, ni 
en cuanto a razas, ni en cuanto a lugares, ni en el tiempo. Por tanto, los resultados 
presentados sólo son válidos para dar una idea de las características productivas de la raza. La 
gran variabilidad de los primeros resultados anima a continuar con los controles, por su 
potencial de mejora y porque junto a un análisis de mercados se podría orientar la producción 
más adecuada según la raza, animando a su cría y en consecuencia favoreciendo su 
conservación (figura 32) (Gómez et al., 2013). 








Fuente: UCO -ABC 





























Primeros resultados de la producción lechera 
 
En la Oveja Roja Mallorquina, los resultados obtenidos en los estudios de caracterización 
de la producción lechera de la raza presentan unos valores interesantes, sobre todo si se 
tiene en cuenta que en los últimos años la raza ha sido orientada a la producción cárnica, para 
considerar la aptitud lechera como una opción de producción diferenciada de quesos de la 
raza (figura 35). 
En los primeros resultados obtenidos, la producción de leche media a los 120 días mejoró 
en la lactación 2013-14 con respecto a la 2012-13 (0,59 frente a los 0,51 L/d del último 
control). La composición de la leche obtenida en los primeros controles presenta una media 
de 7,16% de grasa bruta; 6,9% de proteína bruta y 18,7% de extracto seco. La duración de la 






lactación se encuentra entorno a la considerada estándar en el ovino (superior a 100-120 
días). Igualmente, el Recuento de Células Somáticas (RSC) presenta unos valores medios de 
menos de 200.000 células/ml. Estos valores, si se comparan con otras razas autóctonas dan 
un alto valor proteico y un recuento de células somáticas bajo, junto a una gran variabilidad 
entre animales, que posibilitan una mejora. La buena adaptación de la raza al medio, los 
niveles de producción nada despreciables para una raza no seleccionada, la composición de la 
leche rica en proteína y los valores bajos del RCS dan a la producción de leche para esta raza 
como una opción interesante y adecuada para la transformación de su leche en queso 
artesanal de calidad. También se han realizado estudios sobre la distribución y la duración de 
las lactaciones, observándose la estacionalidad de las parideras (figura 33) (Castillo et al., 







Los trabajos publicados, por Castillo y colaboradores, animan a continuar con el programa 
de mejora planteado y para ello resulta básico el control genético de la población, para no 
poner en peligro su diversidad en el momento de implementar una selección de individuos 






mejorantes de la producción de leche, que daría un valor económico importante para una 
raza que se encuentra en peligro de extinción. 
Otra de las razas de Baleares que ha iniciado los estudios de producción lechera es la 
Oveja Menorquina (figura 36) de la cual ya existía alguna referencia bibliografía sobre su 
producción, Sanchez Belda habla de 70 litros por parto y 6 a 7 % de grasa (Sánchez and 
Sánchez, 1986). Además aún se mantienen construcciones etnológicas, que dan referencias 
de la existencia de este tipo de producción en la isla: barracas, pasillos para ordeño, etc. y 
referencias de la incorporación de leche de ovino en el reglamento de la DO de Queso de 
Maó, que contempla la posibilidad de incorporar un 10% de leche de oveja para su 
elaboración (Buenaventura, 2003). En las últimas décadas la ganadería menorquina se 
especializa en la producción de bovino lechero y se reduce la producción lechera de ovino, 
aunque esta especie sigue acompañando al ganado bovino en muchas explotaciones, 
aprovechando en un último corte el forraje cultivado inicialmente para el bovino. 
Los estudios de la producción lechera de la raza están muy en su inicio, los primeros 
registrados se corresponden al 2013 y se publican en ARCA (MAGRAMA/ARCA): 
• Producción media de la lactación normalizada 59,76 kg. 
• Duración media de la lactación124 días 
• % Grasa en lactación normalizada 3,93% 
• % Proteína en lactación normalizada 3,86% 
• % Extracto seco en lactación normalizada 11,19% 
Estos resultados se obtienen con un año de control de rendimiento y difieren de los 
publicados por Sánchez (Sánchez and Sánchez, 1986), son muy preliminares y se espera 
completar con análisis de resultados de más controles en años sucesivos. 
En esta raza se presenta un análisis del comportamiento del contenido en células 
somáticas de la leche controlada en estas ganaderías a lo largo del año 2013. En los gráficos 
de las tres explotacions en control, se observa el comportamiento de dicho contenido para 
cada ganadería en función del mes de control, donde se muestran las medias registradas para 
los contenidos en células somáticas en cada una de las ganaderías y puede observarse una 






enorme variabilidad entre la población analizadas, si bien destaca los niveles encontrados 






De la población de Formentera de la raza Ibicenca existe un artículo publicado de la 
producción de queso, donde se explica su forma de producción y sus cualidades, aunque el 
articulo es de hace algunos años, esta producción se sigue manteniendo y es altamente 
valorada por la población (Frau and Tascón, 2002). 
De la oveja Mallorquina no se conocen explotaciones en ordeño en la actualidad y tan 
solo se tienen referencia de esta producción en esta raza por Anguera, que da datos de 






composición química, producción y cualidad de los quesos y concluye, que podria ser una 








3.6.  GENÉTICA MOLECULAR 
La aplicación de la Genética Molecular en el estudio de poblaciones es relativamente 
reciente. En la actualidad las técnicas moleculares son muy utilizadas para analizar la 
diversidad genética de las poblaciones animales, aunque hasta hace poco su desarrollo iba 
ligado al interés económico que podían presentar las diferentes especies y en consecuencia 






se priorizaba su uso en el bovino, el porcino y en la especie aviar. No obstante, su uso en las 
razas locales puede producir beneficios significativos, si se utiliza para facilitar al criador o 
ganadero la toma de decisiones (Biscarini et al., 2015). 
El genoma contiene toda la información necesaria para el desarrollo y el funcionamiento 
correcto del organismo. En los mamíferos, el genoma está constituido aproximadamente por 
3 x 109 pares de bases (pb). Formado por dos dotaciones de gametos haploides, una de origen 
materno y otra de origen paterno, repartidos en un número de cromosomas característico de 
cada especie, que en el caso del ovino es de 27 (2n=54). 
La existencia de diversos equipos científicos y consorcios que trabajan en genética animal 
a nivel internacional (ECOGENE; ISGC; BIOBOVIS; BIOVIS; RED CONBIAND), junto con la 
reducción de los costes que supone la utilización de estas técnicas, acelera su utilización con 
diversos objetivos: estudios evolutivos, localización e identificación de genes que predisponen 
la aparición de ciertas enfermedades, identificación de caracteres productivos, 
caracterización de poblaciones, análisis de diversidad genética, control de genealogías, etc. 
Aun así no debe olvidarse que cualquier técnica tiene sus limitaciones (Allendorf et al., 2010). 
En la década de los años 60 del siglo XX, se generaliza el uso de marcadores genéticos 
para la identificación de un individuo o comprobación de filiación. Ciencias como Genética, 
Bioquímica e Inmunología, ofrecen la posibilidad de estudiar unas estructuras, que varían de 
unos individuos a otros. La caracterización con marcadores moleculares se basa en el 
polimorfismo que presentan ciertos fragmentos de ADN. Estos marcadores deben cumplir 
algunos requisitos: ser estables a lo largo de la vida de un individuo y estar controlados por un 
solo gen o locus genético y además las técnicas empleadas para su caracterización deben ser 
científicamente probadas, reproducibles y precisas. En España estas técnicas se imponen en 
los años 90 del siglo XX para estudiar la genealogía y caracterizar genéticamente las 
poblaciones. Posteriormente se utilizan para analizar caracteres cuantitativos de alto interés 
económico difíciles de medir y para aplicar en los programas de conservación (Delgado et al., 
2001). Los estudios del ADN comienzan a ofrecer nuevos y numerosos marcadores genéticos 
moleculares ampliamente utilizados para realizar estudios de variación genética, distancias 






genéticas entre individuos y poblaciones y controles de asignación y de filiación. Algunos 
ejemplos son los estudios con AFLPs (Ajmone-Marsan et al., 2001), ADN mitochondrial ( 
Amills et al., 2009), Cromosoma Y (Zhang et al., 2014)  o RAPDs (Rodrigues De Oliveira et al., 
2005). Los microsatélites han sido los marcadores de elección en estudios de diversidad 
genética en varias especies (Vega-Pla et al., 2006; Peter et al., 2007; Groeneveld et al., 2010, 
Lenstra et al., 2012, Delgado et al., 2012; Lyimo et al 2014, Martínez et al., 2015, Jordana et 
al., 2015, ). En los últimos años han aparecido numerosos trabajos con SNPs en varias 
especies (Burgos-Paz et al., 2013; Fariello et al., 2014; Tosser-Klopp et al., 2014). Estos 
marcadores presentan una serie de ventajas técnicas con respecto a los microsatélites que 
están provocando que se esté produciendo una sustitución de los microsatélites como 
marcadores de elección para determinados propósitos.  Esta sustitución se ve favorecida por 
la aparición de diferentes plataformas que están abaratando el uso de los SNPs, que además 
proporcionan una mayor cantidad de información acerca de las razas estudiadas (Ajmone-
Marsan et al., 2014) (Ajmone-Marsan et al., 2014). Hasta el momento, los microsatélites 
siguen siendo adecuados para realizar estudios de diversidad genética y establecer las 
relaciones genéticas entre razas (Bruford et al., 2015). 
 
3.6.1. MARCADORES MOLECULARES 
Estos marcadores genéticos se basan en la tecnología del ADN recombinante y el 
polimorfismo se detecta directamente sobre la propia molécula de ADN. Los cambios más 
frecuentes son mutaciones que se observan por la sustitución de un nucleótido o por el 
cambio en el número de bases (Rosenberg et al., 2003; FAO, 2011b). 
El avance en las técnicas de reacción en cadena de polimerasa PCR (Mullis et al., 1986a; 
Mullis, 1991) y la utilización de nuevas herramientas estadísticas que facilitan el tratamiento e 
interpretación de los datos obtenidos, son determinantes para su progreso y desarrollo.  La 
PCR consiste en una reacción enzimática catalizada por una polimerasa, que permite la 
amplificación de un fragmento de ADN a partir de una pequeña cantidad inicial, que actúa de 






molde. Para que se realice esta reacción se requieren oligoelementos específicos 
denominados primers, que son complementarios a zonas colindantes del fragmento de ADN 
que se quiere amplificar, posteriormente su visualización se consigue mediante electroforesis 
y el genotipado se realiza con aplicaciones informáticas específicas. 
Los marcadores se pueden agrupar según sus características y sistema de detección 
(Martínez, 2001; Aranguren-Méndez et al., 2005; Villalobos, 2010). Entre lo más utilizados 
están: 
• RFLPs (Restriction fragment length polymorphisms) 
• RAPDs (Random amplified polymorphic DNA) 
• AFLPs (Amplified fragment length polymorphisms) 
• SSRs (Sequence tandem repeats) - STRs (Short tandem repeats)  
• SNPs (Single nubleotide Polymorphisms) 
Polimorfismo de los fragmentos de restricción (RFLPs) 
La causa del polimorfismo es la pérdida de una o más dianas de restricción debido a 
mutaciones puntuales, en consecuencia la enzima pierde la capacidad de reconocer dicha 
diana y por tanto de cortar el ADN en ese lugar. Es una de las primeras técnicas descritas, 
desde la aparición de la PCR. Con este método se demuestra, que los genomas tienen niveles 
de variación muy superiores a los observados mediante el análisis de proteínas (Botstein et 
al., 1980). Su limitación se debe a que solo identifica 2 alelos por locus y requiere de un ADN 
en condiciones óptimas. Además, es una técnica cara, laboriosa y compleja que presenta una 
baja repetitividad. Todo ello ha hecho que en el mundo animal se haya relegado su empleo a 
circunstancias excepcionales y al campo de la investigación (Parker et al., 1998). 
Polimorfismo Amplificado Aleatoriamente (RAPDs) 
Consiste en usar fragmentos de ADN como moldes aleatorios para amplificar el ADN 
utilizando un solo cebador oligonucleótido sintético corto de 10 pb. Mediante la reacción de 






la PCR a temperaturas bajas, se generan una serie de fragmentos de amplio espectro a partir 
del ADN molde (Martínez-Trancón et al., 1998; Becerra V. and Paredes C., 2000). La ventaja 
que presenta esta técnica es que no hace falta conocer la secuencia del ADN a estudiar y los 
niveles de polimorfismos son generalmente altos para la mayoría de cebadores. La desventaja 
es que la amplificación de los RAPDs es muy sensible a las condiciones de la reacción. Son 
marcadores genéticos multialélicos, multilocus y dominantes, con herencia mendeliana. Su 
carácter dominante hace que sean poco informativos y poco útiles para el mapeo genético, 
pero sí lo son para la detección de genes singulares y para la identificación de estirpes o 
variedades (Rafalski and Tingey, 1993). 
Polimorfismo de longitud de fragmentos amplificados (AFLP) 
Consiste en la amplificación selectiva, mediante PCR, de fragmentos de restricción a partir 
del ADN genómico. Tras el análisis de los fragmentos amplificados mediante electroforesis se 
obtiene patrones de bandas complejos, pero repetibles de un experimento a otro. Son 
marcadores dominantes (ausencia o presencia de bandas) y en consecuencia poco 
informativos. Se han utilizado en estudios de identificación y análisis de las relaciones 
genéticas entre individuos (Vos et al., 1995). 
Polimorfismo de Secuencias Repetitivas Cortas (SSR) 
El polimorfismo se debe a la repetición en tándem de un fragmento de ADN formado por 
un número variable de pares de bases. El grado de repetición, el tamaño del fragmento 
repetido y el patrón de distribución de las secuencias repetitivas en el genoma son los 
principales criterios de clasificación (Martínez, 2001). Los más utilizados son los Microsatélites 
(STRs), que son secuencias repetidas de entre 1 y 6 pares de bases. 
En los últimos años, los microsatélites se utilizan en gran cantidad de estudios en 
especies domésticas: evaluación de la diversidad genética intra y entre razas, aportando 
información de origen, relaciones entre razas y estado de las poblaciones, en base a los 
resultados se pueden establecer los programas de conservación de las razas (Aranguren-






Mendez and Jordana, 2001). Los microsatelites se estudian en todas las especies domésticas: 
equino, bovino, porcino, caprino, aves, etc. (Jordana et al., 2001; Martínez, 2001; Martínez et 
al., 2005; Martín-Burriel et al., 2007; Lasagna et al., 2011; Bakhtiarizadeh et al., 2012; Gama et 
al., 2013; Tu et al., 2014). 
Polimorfismos de una sola base (SNPs) 
Consiste en la diferenciación de una posición nucleotídica única, por sustitución, 
delección o inserción de un solo nucleótido, permiten la identificación y caracterización de las 
poblaciones, el análisis de la biodiversidad y la evolución de las distintas poblaciones (Herrero-
Medrano et al., 2013; Heaton et al., 2014b; Lv et al., 2014). Aunque todavía son técnicas 
costosas, se utilizan para el análisis o para la detección de ciertos caracteres, que identifican 
al individuo o las características de selección, resultando muy interesantes para aplicar en los 
programas de mejora genética (Daetwyler et al., 2012; Zhang et al., 2013). 
Las ventajas de los SNPs sobre otros marcadores genéticos son que se presentan en un 
gran número de localizaciones, están distribuidos uniformemente, son codificantes y las 
técnicas empleadas para su detección son simples y producen patrones de lectura no 
ambiguos, tienen una herencia mendeliana y presentan una baja tasa de mutación y una alta 
heterocigosis (Vignal et al., 2002). 
Polimorfismo del ADN mitocondrial 
Se trata del estudio del ADN que se encuentra dentro de las mitocondrias. Esta técnica 
es muy interesante cuando se necesitan referencias de la línea materna, dado que el 
espermatozoide aporta pocas mitocondrias a la célula huevo y por ello se considera que el 
material genético que posee la cría procede de la madre (Becerra V. and Paredes C., 2000). Se 
utiliza sobre todo para estudios de diversidad, origen enfermedades, relaciones ancestrales y 
datos evolutivos (Mullis et al., 1986a; Meadows et al., 2005; Marmi et al., 2007a; Ferrando et 
al., 2009a; Zhao et al., 2011). 







Se utiliza para la detección de líneas paternas en poblaciones (Brandariz-Fontes et al., 
2013; Lindgren et al., 2004), se fundamenta igual que el método anterior, pero en este caso el 
portador es el macho. 
 
3.6.2. LOS MICROSATELITES Y SUS APLICACIONES 
En 1989 tres equipos de investigación que estudian el ADN descubren en el genoma 
humano unas  secuencias muy peculiares que fueron denominadas microsatél ites (Litt and 
Luty, 1989; Tautz, 1989; Weber and May, 1989). Los microsatellites son marcadores 
moleculares localizados en regiones no codificantes de ADN, compuestos por secuencias de 1 
a 6 nucleótidos repetidas en tándem entre 10 y 30 veces (Fries et al., 1990; Goldstein and 
Pollock, 1997; Noble, 1999). El polimorfismo de los microsatélites se basa en la variación en el 
número de repeticiones de la secuencia repetitiva. En consecuencia, los diferentes alelos de 
un microsatélite se diferencian entre sí por el número de repeticiones de la secuencia 





Según el tipo de repetición en las secuencias los microsatélittes se clasifican en 
(Oliveira et al., 2006): 
• Microsatélites perfectos, las secuencias repetidas no son interrumpidas por ninguna 
base que no pertenezca a las mismas, como por ejemplo: GAGAGAGAGAGA. 






• Microsatélites imperfectos, existen bases entre las secuencias repetidas que no 
coincide con la misma, TATATATGTTATATATA. 
• Microsatélites interrumpidos, se observa una pequeña secuencia que no se 
corresponde con las repeticiones, CGCGCGCGTAGCCG. 
• Microsatélites compuestos, contienen dos secuencias distintivas adyacentes, 
CGCGCGCGTATATATATATA. 
La frecuencia de las distintas secuencias varía según el genoma estudiado y aunque pueda 
estar formado por secuencias de 1 a 6 nucleótidos, las más comunes son repeticiones 
dinucleotídicas, seguidas de las mononucleotídicas, trinucleotídicas y del resto en menor 
medida (Tautz and Renz, 1984; Beckmann and Soller, 1990). Las repeticiones (CA)n son las 
más frecuentes en los mamíferos y en consecuencia las más utilizadas, no obstante también 
se encuentran  las secuencias (GC)n y (TG)n  aunque en mucha menor frecuencia (Tautz et al., 
1986).  
La variación genética de los microsatélites se detecta utilizando la técnica de la reacción 
en cadena de la polimerasa (PCR) (Mullis et al., 1986b; Saiki, 1990; Mullis, 1991) y una 
electroforesis de los productos resultantes. 
El material de partida es generalmente sangre, aunque puede emplearse también pelo y 
otros tejidos biológicos siendo necesaria muy poca cantidad de material de partida. La PCR se 
desarrolla en ciclos de tres fases: la primera es la desnaturalización de las cadenas de ADN, la 
segunda la hibridación de los cebadores con las secuencias complementarias del ADN diana, y 
la tercera es la fase de elongación de los cebadores por acción de la polimerasa. Después de 
30-35 ciclos se produce un “efecto meseta”. Se trata de la atenuación del ritmo exponencial 
de amplificación con el incremento, a partir de este punto, de productos no específicos. 
Cuando se parte de menos de 100 moléculas del molde inicial, puede ser necesario aumentar 
el número de ciclos a más de 40 (figuras 38). 









Fuente: Andy Vierstracte, 1999 
 
Mediante técnicas de electroforesis, se analizan las variaciones en longitud de los 
fragmentos de ADN generados con la amplificación. La electroforesis se lleva a cabo mediante 
el empleo de secuenciadores automáticos, que ofrecen otras facilidades adicionales para la 
identificación de las variantes y su procesado informático (figura 39) (Vanfleteren and 










Genescan Analysis y Genotyper son algunos de los programas que se utilizan para obtener 
la formula genotípica de los individuos analizados (figura 40). Los diferentes alelos se 
nombran según una nomenclatura establecida y consensuada internacionalmente por la 
International Society of Animal Genetics (ISAG), que resultan de las pruebas de 
intercomparación internacionales o Sheep Comparison Test (ISAG, 2012). Con el genotipado 








Ventajas que presenta la utilización de los microsatélites como marcadores genéticos 
(González, 2003): 
• Son muy frecuentes y están repartidos por todo el genoma (ADN) y a menudo 
presentan un alto grado de polimorfismo en cuanto al número de repeticiones de la 
secuencia. 
• El modelo de herencia es mendeliano y los alelos detectados presentan dominancia. 






• Se necesitan cantidades muy pequeñas de material biológico para la determinación de 
las variantes alélicas, lo que permite el estudio de muestras muy antiguas. 
• El material de obtención del ADN es diverso sangre, pelo, lana, hueso, etc. e incluso 
puede estar en condiciones de conservación no óptimas. 
• Las técnicas empleadas para la detección de la variabilidad son muy simples en 
comparación con otras técnicas de investigación del polimorfismo del ADN y se han 
facilitado con el uso de fluorocromos y secuenciadores automáticos. 
 
3.6.3. APLICACIÓN DE LOS MICROSATELITES EN OVINO 
Los microsatélites por sus características son un tipo de marcadores muy empleados en 
los estudios de poblaciones y son de elección como método fiable para la tipificación e 
identificación individual y para la caracterización genética de las poblaciones (Valle et al., 
2004; Martínez et al., 2005; Avellanet, 2006; Vega-Pla et al., 2007; Marmi et al., 2007b; 
Viudes de Castro et al., 2009; Ceccobelli et al., 2010; Goméz et al., 2012; Ochipinti et al., 
2012; Pablo et al., 2013). 
Con la información obtenida del estudio de las variantes de cada microsatélite presentes 
en una población se puede calcular el grado de heterocigosis, variabilidad que presenta cada 
uno de los marcadores y la que se puede deducirse del conjunto de ellos, la diversidad intra-
poblacional. Además se obtiene información de la diversidad entre-poblaciones, valorando las 
migraciones existentes entre las poblaciones comparadas y la distancia genética que hay 
entre las mismas (Arranz et al., 1998; Azor et al., 2004; Ferrando et al., 2007a; Ferrando et al., 
2007b; Dalvit et al., 2008; Quiroz et al., 2008; Glowatzki-Mullis et al., 2009; Lasagna et al., 
2011; Kunene et al., 2014). 
Todo individuo de una población determinada presenta una serie de características que 
difieren del resto y que se incrementan a medida que las relaciones de parentesco son 
menores; cuando dos poblaciones dejan de intercambiar material genético mediante el 
apareamiento, los individuos de las respectivas poblaciones llegan con el tiempo a presentar 






caracteres comunes a todos los miembros de cada una de ellas, pero diferentes entre las dos. 
El conocimiento de la secuencia del ADN en puntos concretos puede poner en evidencia el 
grado relativo de distanciamiento que están teniendo dichas poblaciones. Son muy utilizados 
en estudios de evolución (Buchanan et al., 1994; Diez-Tascón et al., 2000; Gutiérrez-Espeleta 
et al., 2000; Tapio et al., 2005; Lawson Handley et al., 2007; Grégoire Leroy et al., 2015), en 
las pruebas de asignación (Arranz et al., 1998; J.-J. Arranz et al., 2001) y en control de filiación 
(Martínez et al., 2007; Martínez et al., 2008). 
 
3.7.  ANALISIS ESTADÍSTICO 
3.7.1. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE POBLACIONES 
 
Para la cuantificación de la diversidad genética que presenta una población se utilizan una 
serie de parámetros que se basan en la variabilidad de los alelos y de las frecuencias de los 
mismos. 
Número de alelos totales (Na) e intervalo de número de alelos por 
locus 
Es un valor que se obtiene del contaje directo de los alelos observados para cada locus. Su 
intervalo indica el menor y mayor número de alelos por locus. Este parámetro variará según 
el tamaño de la muestra y el número de marcadores analizados. Algunos estudios 
demuestran que el número de alelos totales no implica directamente una mayor 
diferenciación genética. Para conocer el grado de diversidad se requiere de más información 
sobre la estructura y el comportamiento de la población (Glowatzki-Mullis et al., 2009). 
Número medio de alelos por locus (NMA) 
Se obtiene con la suma de todos los alelos detectados en todos los loci, dividido por el 
número total de loci. Este parámetro es uno de los más utilizados en los estudios de 






diversidad genética de poblaciones, su variabilidad condicionará la elección del microsatélite 
como marcador. Da información sobre la diversidad genética de la población, en principio a 
mayor número medio de alelos, mayor es la variabilidad genética existe y viceversa.  
El número medio de alelos por locus (Na) junto a otros datos de frecuencias, grado de 
polimorfismo y heterocigosis, permite caracterizar la población y analizar su estructura y los 
eventos que la han originado. Un valor Na alto junto a una He alta y a un valor de FIS altos 
puede ser debido a la introducción de otras razas (Quiroz et al., 2008). Un valor bajo de Na 
también puede indicar una cría de rebaños cerrada (Azor et al., 2004), un muestreo 
incorrecto e incluso si va unido a una Ho mayor a la He puede ser debido a un caso anterior de 
cuello de botella en la población (Arranz et al., 1998). Un valor Na bajo junto a un una baja He 
podría ser debido al aislamiento  (Quirós, 2007). 
Frecuencias alél icas 
La frecuencia genotípica es la frecuencia de cada uno de los genotipos posibles que 
aparecen en una población mendeliana. La frecuencia alélica o génica se puede definir como 
el cociente de dividir el número de alelos iguales presentes, por el número total de alelos de 
la población o como la frecuencia relativa de un alelo en una población mendeliana 
determinada. El cálculo de las frecuencias alélicas se hace por recuento directo de los alelos, 
asumiendo que la observación de un solo alelo representa la condición de homocigosis y que 
no hay alelos nulos, ni no amplificados.  
Los cambios producidos en las frecuencias alélicas resultan ser indicadores de la evolución 
de una población. Pueden ser cambios sistémicos hacia un mismo sentido y son debidos a 
mutaciones, migraciones o acciones de selección; pero también pueden ser dispersos, 
producidos al azar por deriva genética o endogamia (Young et al., 1996; Gutiérrez-Espeleta et 
al., 2000; Marmi, 2007; Glowatzki-Mullis et al., 2009). 






Polimorfismo o tasa de polimorfismo 
Un gen se considera polimórfico si la frecuencia del alelo más frecuente es menor o igual a 
0,95. Cuando uno de los alelos de un marcador supera el 0,95% se considera homocigoto, 
dado que el segundo apenas tiene presencia y puede desaparecer fácilmente de la población 
por deriva genética (Martínez et al., 2005). Se calcula por recuento directo. El polimorfismo 
de un marcador varía de una población a otra, por lo que algunos de los microsatelites se 
mantienen en el estudio a pesar de ser monomórfico en alguna de las poblaciones. 
Número efectivo de alelos (Ae) 
Es el número de alelos que pueden estar presentes en una población. Su medida indica el 
número de alelos esperados en cada locus de una determinada población.  
El cálculo de este índice se realiza mediante la ecuación (Kimura and Crow, 1964). El 
resultado del número efectivo de alelos (Ae) se ve afectado por la proporción de loci 
polimórficos, el número de alelos por locus polimórfico y las frecuencias alélicas y en 
consecuencia por el tamaño de la muestra. Las posibles variaciones por el tamaño de la 
muestra y el polimorfismo de los loci, reduce el uso de esta medida de diversidad, aunque 
puede proporcionar información útil para establecer la estrategia del muestreo. 
Riqueza alél ica (RA) 
Es el número medio de alelos por locus corregido para el número de individuos de la 
menor población muestreada. Cuantifica el número total de alelos diferentes detectado en 
cada uno de los loci de una población.  
Heterocigosis (He y Ho) 
Una valoración de la diversidad genética es la heterocigosis de la población, medida como 
la frecuencia media de individuos heterocigotos por locus, o lo que es lo mismo la frecuencia 
promedio de individuos de una población que ostentan dos alelos diferentes en un locus 
concreto. 






Generalmente se usa el término heterocigosis para referirse a heterocigosis observada 
(Ho), y el de diversidad genética para referirse a la heterocigosis esperada (He). 
La proporción de individuos heterocigotos observados en una muestra de la población es 
lo que se denomina Heterocigosis observada (Ho). Se obtiene dividiendo el número de 
individuos heterocigotos para cada locus por el total de individuos analizados. Si se calcula a 
partir de los genotipos encontrados en la población para todos los loci se trata de la 
Heterocigosis media observada. 
Su error estándar viene dado por la raíz cuadrada de la varianza y dependerá del número 
de loci estudiados y del tamaño de la muestra. 
La Heterocigosis esperada (He) se obtiene a partir de las frecuencias génicas, en el 
supuesto de equilibrio Hardy-Weinberg y representa la diversidad genética. Consiste en la 
probabilidad de que dos alelos seleccionados aleatoriamente sean diferentes en una 
población en equilibrio. Es conocida como índice de diversidad genética de Nei (Nei, 1973; 
Nei, 1977; Nei et al., 1983). 
En el caso en que una población se encontrara en completo equilibrio de Hardy Weinberg, 
la He y la Ho serian equivalentes. El resultado varía de 0 a 1. El error es menor a medida que 
aumenta el número de loci empleados y el error causado por el tamaño de la muestra se ve 
reducido con el aumento de microsatelites. 
El aumento de la heterocigosis en una población, se produce por diversos motivos, siendo 
el más frecuentes la existencia de migración (Ceccobelli et al., 2010). El descenso de 
heterocigosis puede deberse a diversos motivos: tamaño pequeño de la población, 
aislamiento de la población, número reducido de fundadores, alta selección para la 
especialización y la cría en endogamia o consanguinidad (Arranz et al., 1998; Azor et al., 
2004). 
Para valorar si el descenso de heterocigosis se debe a un proceso de endogamia, debe 
analizarse este dato junto con otra información sobre la estructura de la población, la 
heterocigosis por si sola es una medida de diversidad, no de consanguinidad. 






Desviación equil ibrio Hardy –Weinberg (HWE) 
Una población diploide se considera en equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) para un locus 
genético polimórfico, si la proporción de genotipos observados en la población puede ser 
completamente definida por las frecuentas alélicas del locus en cuestión. 
Los motivos que producen desviación del HWE son: 
• Apareamientos no producidos al azar. 
• Existencia de subdivisiones dentro de la población. 
• Coancestros (antepasados comunes). 
• Selección natural. 
• Migración o flujo de genes des poblaciones externas. 
• Diferencias sexo-específicas en las frecuencias alélicas. 
• Técnicas de muestreo incorrecto. 
• Presencia de alelos nulos. 
 
La Ley del HWE se basa en que en una población grande bajo apareamiento aleatorio, sin 
selección, mutación o migración, las frecuencias alélicas y genotípicas permanecen 
constantes de generación en generación (Hardy, 1908). Esto no implica que se cumplan todas 
las condiciones enumeradas anteriormente, algunas de ellas pueden no cumplirse y las 
frecuencias siguen presentando las proporciones previstas por la ley. 
En una población en equilibrio la frecuencia alélica es igual a la raíz cuadrada de la 
frecuencia genotípica. En el caso de los microsatélites, que poseen un gran número de alelos 
el número de genotipos es muy elevado, cuando las frecuencias alélicas son muy bajas 
algunas frecuencias genotípicas pueden ser cero. 
Contenido de información polimórfica (PIC) 
Es un indicador de la calidad de los microsatélites utilizados para los estudios génicos, 
depende del número de alelos y de sus frecuencias, por lo que la información del PIC por sí 
sola no es suficiente para decidir la elección de un marcador, pero si sirve como orientación 






(Botstein et al., 1980). Se consideran muy informativos si el PIC es superior a 0,5; 
medianamente informativos si se encuentra entre 0,25 y 0,5 y poco informativos es inferior a 
0,25. 
3.7.2. ESTRUCTURA Y DISTANCIAS GENÉTICAS ENTRE POBLACIONES 
Para determinar la estructura de las poblaciones y para analizar la relación existente entre 
poblaciones, se utilizan otros cálculos y tratamientos estadísticos como son: Índices de 
Fijación o estadísticos F, análisis de varianza molecular o AMOVA, distancias genéticas, análisis 
multivariado como el factorial de correspondencia (Belkhir et al., 1996) y modelos basados en 
técnicas bayesianas (Pritchard et al., 2000). 
 
Índices de f i jación (F IS,  F IT  y  FST)  
Wright en 1965 se propone medir las desviaciones de frecuencias genotípicas en 
poblaciones subdivididas por medio de tres parámetros, es la teoría de fijación o estadísticos 
F que posteriormente desarrollarán otros autores (Weir and Cockerham, 1984; Chakraborty 
and Danker-Hopfe, 1991). La teoría de Wright pretende demostrar como la estructura 
poblacional determina la estructura genética. 
Propone tres parámetros: FIs, FIT y FST para medir las desviaciones de frecuencias 
genotípicas en poblaciones subdivididas: 
 
F IS (f)  indica la correlación, relativa a la subpoblación entre dos alelos. Índice de fijación 
de los individuos respecto a las subpoblaciones o desviación de las frecuencias genotípicas 
observadas en las subpoblaciones respecto a las esperadas, considerando que existe 
equilibrio HWE. 
Es un índice que permite valorar la deficiencia o el exceso de heterocigotos promedio en 
cada población. El valor puede variar entre -1 y 1.Si el valor de FIS es positivo (p>0,05) indica 
exceso de homocigotos. Si el valor de FIS es negativo refleja un exceso de heterocigotos o una 
falta de homocigotos. 







FIT (F)  correlación relativa a la población total o índice de fijación de los individuos 
respecto al total de la población o desviación de las frecuencias genotípicas observada en la 
población total respecto a las esperadas, considerando que existe equilibrio HWE. 
 
FST (ø)  es la correlación entre dos alelos tomando al azar uno de ellos o entre dos alelos 
tomados al azar uno de cada subpoblación. Indica el grado de diferenciación genética entre 
las subpoblaciones. Es un índice que informa sobre la deficiencia o el exceso de heterocigotos 
promedio en un grupo de poblaciones. Su valor varía de 0 a 1 y a diferencia de FIS y FIT no 
puede tener un valor negativo (Nei, 1973). 
Si el valor de FST es 0 indica que las frecuencias alélicas son iguales en las poblaciones 
analizadas y no existe divergencia genética. Si el valor de FST es 1 demuestra que las 
frecuencias están fijadas para alelos alternos y son diferentes en las poblaciones (Wright, 
1943; Wright, 1969). 
Nei redefinió los índices de fijación y mostro que los estadísticos F pueden calcularse a 
partir de la Ho y He (Nei, 1977). 
Con los estadísticos F se puede conocer la estructura poblacional tanto en situaciones en 
las que existan selección como en las que no la haya, ya que los términos se encuentran 
definidos por las frecuencias alélicas y genotípicas de la población en un momento concreto 
(Nei, 1977). 
Existen unos estadísticos análogos que establecen el grado de parentesco de varios pares 
de alelos (Cockerham, 1969; Cockerham, 1973). En el supuesto de individuos diploides 
muestreados de una serie de poblaciones, se definen tres parámetros: F que representa la 
correlación de alelos dentro de los individuos de todas las poblaciones, se corresponde con el 
FIT de Wright  y sería el coeficiente de consanguinidad; θ, que es equivalente al FST de Wright, 
sería la correlación de alelos de diferentes individuos en la misma población o coeficiente de 
parentesco, y f que es la correlación de los alelos dentro de individuos y dentro de las 






poblaciones y se corresponde con FIS. Estos tres parámetros se relacionan entre sí mediante la 
expresión: 
f = (F −θ )(1 −θ )  
El cálculo se realiza mediante un análisis de componentes de la varianza, existiendo tres 
fuentes de variación: poblaciones, individuos dentro de poblaciones y alelos dentro de los 
individuos. El análisis de componentes de la varianza para datos de genotipo en poblaciones 
genéticas se construye con las frecuencias alélicas y genotípicas (Weir, 1990). 
Estrictamente hablando, la medida FST estándar no puede considerarse como una medida 
de distancia genética ya que FST se define para varias poblaciones y la distancia genética se 
definiría para un par de poblaciones. Nei propone una versión modificada de FST que puede 
ser usada como medida de distancia genética cuando se consideran sólo dos poblaciones 
(Nei, 1987). 
Tasa de migración (Nm) 
Cuando mayor es el flujo genético entre dos poblaciones, menor es la diferenciación 
genética entre ellas, por lo tanto la diferenciación genética se ve condicionada por la 
migración existente. Existe una relación entre el FST  y el Nm expresada mediante la siguiente 
ecuación  (Wright, 1969): 
Nm = (1- FST) / 4FST 
Si el valor de Nm supera el 1  se consideran como poblaciones no diferenciadas, según 
Wright (1931) y valores por encima de 2 serían suficientes para contrarrestar los efectos de la 
deriva. Si Nm es grande, la deriva genética será poco importante y contrarrestada por la 
migración; por tanto, las subpoblaciones tenderán a mantener las mismas frecuencias 
génicas. Si el valor de Nm es muy bajo, predomina el efecto de la deriva y la mayoría de las 
poblaciones estarán fijadas. 






Otro método para estimar Nm es el de alelos privados. Este método y la estimación de 
Nm a partir de FST son parecidos, al basarse en la distribución de las frecuencias alélicas entre 
poblaciones. Sin embargo, simulaciones han demostrado que el método de alelos privados es 
más sensible a errores en la recogida de datos (Slatkin, 1994). 
Coeficiente de diferenciación genética (GST)  
Existe una metodología alternativa para analizar la diferenciación genética entre 
poblaciones en la que no es necesario conocer las frecuencias genotípicas, porque trabaja 
directamente con frecuencias alélicas en términos de heterocigosis esperada dentro y entre 
poblaciones (Nei, 1973). Mide la proporción de diversidad génica que está distribuida entre 
las poblaciones. No se tiene en cuenta la distribución de frecuencias genotípicas dentro de 
una población, si no la variación genómica intra e interpoblacional (Nei, 1987). Este método 
tiene la ventaja de que no está influenciado por el número de alelos por locus, ni por el 
modelo de evolución (diseñado teniendo en cuenta la mutación, selección y migración) ni por 
el sistema de reproducción del organismo en cuestión. Pero si se requerirá de un número 
mínimo de alelos, para que los valores sean significativos. 
La magnitud relativa de la diferenciación genética entre subpoblaciones puede ser medida 
por el coeficiente de diferenciación genética: 
GST =
H eS
H eT  
Donde, H eS : Diversidad genética media entre subpoblaciones; H eT : Diversidad genética 
media en la población total. 






Anális is  de Varianza Molecular AMOVA 
Es un método que sirve para estudiar la variación molecular dentro de una especie. Se 
basa en un modelo jerárquico, puede contener diferentes supuestos evolutivos sin modificar 
la estructura básica del análisis, utilizanado métodos de permuta, que no requieren de una 
supuesta distribución normal. 
Puede existir diferenciación genética cuando hay un fraccionamiento de una población 
original en subpoblaciones aisladas. La heterocigosis de estas subpoblaciones disminuye 
respecto a la población inicial y con un tamaño menor, la erosión genética empujaría hacia 
una fijación más rápida de alelos diferentes que las que podrían ocurrir en una población más 
grande. 
En el estudio de variabilidad entre genotipos, los estadísticos F se pueden calcular 
según FCT, FST y FSC de la siguiente manera: 
FCT = σ2a / σ2  permutaciones dentro de grupos. 
FSC = σ2b / σ2b+ σ2c permutaciones entre poblaciones y dentro de grupos. 
FST = σ2a + σ2b / σ2  permutaciones entre poblaciones y entre grupos. 
 
Tabla	8.-	AMOVA	para	análisis	de	grupos	de	poblaciones	
Fuente de Variación g. l .  Suma de Cuadrados 
Mínimos cuadrados 
(media)  
Entre grupos G-1 (entre grupos) n’’σ2a+n’σ2b+σ2c 
Entre poblaciones dentro de 
grupos 
p-G (entre poblaciones/dentro de grupos) nσ2b+σ2c 
Entre individuos dentro de 
poblaciones 
2N-p 
(entre individuos dentro de 
poblaciones) σ
2c 
Total  2N-1 (Total)  σ2t  
G: número de grupos; p: total de poblaciones; N: número de individuos. 
 
Distancias Genéticas 
En genética de poblaciones una población puede ser definida mediante las frecuencias 
alélicas de las variantes que segregan en dicha población. A partir de las frecuencias alélicas 
se calculan distancias genéticas. La interpretación biológica de las distancias genéticas 






depende del modelo de divergencia utilizado. Son cuatro las fuerzas que pueden modificar la 
genética de las poblaciones: deriva genética, mutación, selección y migración. 
Los modelos para estudiar divergencia entre dos poblaciones que descienden de una 
población ancestral común varían si lo que se pretende es estudiar la evolución o 
diferenciación de las especies o de una raza y si las razas a distanciar pertenecen al mismo 
tronco o sus ancestros llevan mucho tiempo en divergencia. Después de la especiación (el 
momento en que dos poblaciones se convierten en dos especies distintas), deja de existir 
migración entre las poblaciones, por lo que la migración se ignora en los modelos utilizados 
para el estudio de análisis de evolución o separación de una especie (que supone un 
distanciamiento de miles de años). En el caso de los distanciamientos de razas, se trata de 
periodos más cortos (cientos de años) y se consideran evoluciones independientes de las 
poblaciones. Cuando se utilizan microsatélites, que son neutros, se asume que la selección 
tampoco afecta a los cambios en las frecuencias alélicas de estos marcadores. Por lo tanto, la 
diversidad genética observada viene determinada por dos parámetros: deriva genética y, para 
periodos de tiempo largos, mutación. 
La diferenciación genética entre pares de poblaciones son indicadores de su separación 
en el tiempo. Cuando dos poblaciones se separan los procesos de selección, mutación y 
deriva independientes conllevan la diferenciación en la frecuencia alélica, en consecuencia, 
con el tiempo va aumentando la diferenciación de las frecuencias alélicas. Por ello, el 
estadístico de Fst de (Wright, 1969), puede ser utilizado como medida de distancias genética 
ya que considera, a diferencia de las distancias convencionales, la tasa de migración entre 
poblaciones. Distancias pequeñas pueden indicar que aún existen migraciones o flujo entre 
las poblaciones o bien que la separación entre las poblaciones es de hace poco tiempo 
(Slatkin, 1995). 
El cálculo de distancias entre razas o poblaciones se basa en el modelo de deriva 
exclusivamente o en los algoritmos de cálculo de los procesos de mutación y presupone que 
cualquier alelo tiene la misma oportunidad de surgir. 






Existen varias medidas para calcular las distancias genéticas, las más utilizadas son las 
citadas a continuación a las cuales se les adjunta la fórmula correspondiente (Takezaki and 
Nei, 1996): 
 






























⎟ ⎟  
Distancia de Nei (DA): DA = 1 − xiyi
i
∑  
Distancia mínima de Nei (Dm): Dm = 12 xi − yi( )i∑
2
 
Distancia de Reynolds (DReynolds): DRe ynolds =
1
2






Donde, xi e yi son las frecuencias del alelo i en las poblaciones X e Y respectivamente. 
Para simplificar, las fórmulas se dan para un solo locus. Para ampliar a más loci, se deben 
sumar todas las distancias para cada locus y dividir por el número de loci cuyos alelos 
aparecen en las expresiones. 
Desde el punto de vista de la evolución, en periodos de tiempo cortos, la DA es lineal en el 
tiempo, pero a medida que aumenta la distancia genética por encima de un determinado 
nivel, esta relación lineal desaparece. Este problema se observa especialmente cuando se 
utilizan microsatélites con una alta tasa de mutación y un número elevado de alelos. 
 






Medidas de distancias genéticas según el modelo de deriva puro 
Cuando se quieren comparar poblaciones muy relacionadas, el principal factor para 
describir variabilidad genética es la deriva genética, porque en espacios cortos de separación 
las divergencias por mutación resultan insignificantes. 
Reynolds introduce una medida de distancia genética que es la distancia mínima de Nei 
normalizada con una valoración de la heterocigosis en la población fundadora (1 − i xiyi[ ]∑ ) 
(Reynolds et al., 1983). 
En estos modelos de deriva puro, los valores de distancia no reflejan la filogenia exacta de 
las poblaciones estudiadas, porque varía en base al número de generaciones y al tamaño de 
la población. 
Medidas de distancia genética según el modelo de mutación 
Uno de los cálculos más simples de distancia genética se basa en la proporción de alelos 
compartidos (Bowcock et al., 1994) y puede usarse para medir distancia entre individuos (DSA) 
(Chakraborty and Jin, 1993). Esta medida de distancia se puede usar también para ver la 
subestructura de una población (Bowcock et al., 1994). 
No existe un consenso general sobre cuál de las distintas medidas de distancia genética es 
la más apropiada para análisis de poblaciones dentro de especies, como es el caso de razas de 
animales domésticos y menos aún entre variedades dentro de las razas. No obstante, las 
correlaciones entre varias medidas de distancia son, generalmente, bastante altas (Nei et al., 
1983), particularmente cuando se aplican a poblaciones locales como es el caso de 
poblaciones ganaderas. La distancia estándar de Nei (Ds) es la más usada en estudios de 
evolución genética de poblaciones naturales. Medidas de distancia basadas en el estadístico 
FST de Wright (Reynolds et al., 1983) son más apropiadas para procesos evolutivos a corto 
plazo como es el caso de divergencia entre poblaciones ganaderas, especialmente si el 
tamaño efectivo de las poblaciones varía en el tiempo y entre razas. Las primeras distancias 
DA, DS y DC contemplan los efectos de deriva genética y mutación por lo que son más utilizado 
en estudios evolutivos, de separaciones largas; las distancias Dm y DReynols tienen en cuenta 






solo los efectos de deriva y son más utilizados en cálculo de distancias entre poblaciones más 
próximas. 
En la práctica, se aconseja calcular dos o más distancias genéticas y examinar las 
similitudes y las diferencias entre ellas, para determinar en qué grado las conclusiones 
obtenidas dependen de la elección de la distancia genética y saber si los resultados son 
concluyentes. 
Construcción de árboles de distancia genética 
Las matrices de distancias genéticas contienen toda la información que proporcionan los 
marcadores genéticos estudiados acerca de las relaciones entre las razas estudiadas, pero 
estos resultados son difíciles de interpretar sin análisis adicionales, por ello los datos 
obtenidos se utilizan en análisis de agrupamiento y se construyen árboles que son 
representaciones gráficas o dendogramas de los valores de distancias entre pares de 
poblaciones. La fiabilidad de los árboles obtenidos se examina con un test de replicaciones 
(Bootstraping) con 1000 remuestreos con sustitución de los loci (Felsenstein, 1995). 
 
Árboles de distancias individuales 
Los microsatélites tienen un grado relativamente alto de heterocigosis y muchos alelos 
para cada locus, por lo que cada individuo puede ser definido de una forma casi inequívoca. 
Esto hace que puedan construirse árboles filogenéticos usando los individuos como unidades 
taxonómicas (OTUs), al obtenerse resultados significativos de alelos compartidos entre 
individuos miembros de las poblaciones estudiadas. Estos árboles se construyen a partir de 
los valores de la distancia genética DSA (Bowcock et al., 1994). 
 
Red filogenética (“Phylogenetic network”) 
Son gráficos utilizados para representar relaciones filogenéticas entre diferentes 
poblaciones y son usualmente empleados cuando las representaciones mediante árboles no 
son suficientes. 






Se distinguen dos tipos de redes filogenéticas, las redes implícitas y las explícitas: las 
implícitas proveen herramientas para visualizar y analizar señales filogenéticas incompatibles 
tales como los “split Networks”. Las explícitas proveen escenarios para estudios de evolución 
tales como hibridación y recombinación (Kloepper and Huson, 2008). 
Se representa por redes donde cada taxa es representada por nodos y sus relaciones 
evolutivas son representadas por bordes o líneas paralelas que en filogenética se denominan 
ramas. Existen varios tipos de redes, que se utilizan según los datos que se pretenden 
representar, sus combinaciones y las representaciones que se desea obtener: “phylogenetic 
Network”, “reticulate Networks”, “splits network”, “NeighborNet”, etc. 
Anális is  Factorial  de Correspondencia (AFC) 
El análisis Multivariante es un conjunto de métodos estadísticos cuya finalidad es analizar 
simultáneamente grupos de datos en el sentido de que hay variables medidas para cada 
individuo u objeto estudiado. El AFC permite descubrir similitudes entre conjuntos de 
variables, presentando matrices o tablas de contingencia de frecuencias y valores promedios. 
Tienen como objetivo encontrar la estructura más sencilla reduciendo la dimensionalidad de 
las variables sin perder información importante. Para realizar esta reducción se simplifica el 
número de variables a un pequeño número de índices. 
Para utilizar los datos genotípicos individuales, cada individuo está representado por su 
resultado para cada modalidad de cada variable categórica, asignando 0 para la ausencia, 1 
para la presencia del alelo en el estado heterocigoto y 2 para el estado homocigoto. El Análisis 
de Correspondencia puede condensar la información de un gran número de alelos y loci en 
pocas variables sintéticas. Con este método las frecuencias alélicas de las poblaciones en 
todos los loci, se usan como variables y el clúster de cada población se representa 
gráficamente (Li et al., 2005). 
Este sistema se usa para compensar la deficiencia de las reconstrucciones filogenéticas 
anteriormente detalladas, porque en las representaciones anteriores no se tiene en cuenta 
los efectos de entrecruzamiento entre las ramas del árbol. Este sistema si permite la 






representación de las relaciones de un grupo de poblaciones, que han sido objeto de flujo 
genético de otras externas, aunque no proporciona una reconstrucción tan estricta de la 
historia evolutiva. 
Su representación gráfica es una serie de puntos distribuidos en el espacio formando una 
especie de nube, donde los puntos representan individuos y sus dimensiones o diferentes 
distribuciones espaciales a cada uno de los alelos. El primer eje es el que tiene la contribución 
mayor a la inercia total. Y la suma de los ejes nos indica el porcentaje de información 
representado. 
Estructura genética de las poblaciones 
Para estudiar la estructura genética de las poblaciones se suele partir de unas 
agrupaciones o poblaciones predefinidas o razas, que están formadas por un grupo de 
individuos que presentan unas frecuencias alélicas, que las caracterizan. El grado de relación 
entre las diferentes poblaciones vendrá determinado por la proximidad de sus frecuencias 
alélicas. 
El método basado en un algoritmo bayesiano (Monte Carlo Markow Chain), asigna a cada 
individuo a un clúster a partir de la mezcla de individuos o poblaciones con posibles 
relaciones ancestrales. El modelo de Falush y col., (2003) permite estimar el origen de la 
región del cromosoma dentro del individuo, proporcionando la posibilidad de un análisis 
histórico de la diferenciación, divergencia o agrupamiento de los individuos formando nuevos 
clusters, según el número de agrupamientos que se propongan o consideren e incluso 
permitirá detectar posibles divisiones o subagrupaciones, dentro de una misma raza o 
conjunto (Garrido-Garduño and Vázquez-Domínguez, 2013). 
Para el análisis de la subestructura de las razas se utiliza un algoritmo bayesiano del 
programa de análisis STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) que emplea un modelo basado e 
método de cadenas Markov de Monte Carlo, que estima la distribución a posteriori de cada 
coeficiente de mezcla de cada individuo (q). La media de esta distribución  representa una 
estimación  de la  proporción que el genoma  de un individuo tiene de las poblaciones 






parentales. El algoritmo supone que las poblaciones ancestrales están en equilibrio Hardy-
Weinberg. Con este programa se hace un análisis de agrupamiento de los individuos 
estudiados en un diferente número de clústers (K) que representarían el número de 
poblaciones asumidas utilizando un modelo de mezcla en el cual cada individuo podría 
contener en su genoma porcentajes variables de las poblaciones ancestrales de las que 
proviene. Su representación gráfica se realiza mediante el programa DISTRUCT (Noah A. 
Rosenberg, 2004). 
 
3.7.3. APLICACIÓN DE LA GENÉTICA MOLECULAR EN LOS PROGRAMAS DE 
CONSERVACIÓN Y MEJORA 
 
Los programas de conservación y mejora se basan en la gestión reproductiva de las 
poblaciones. Para ello es imprescindible tener un conocimiento exacto de las relaciones de 
parentesco de los individuos que forman la población. En las razas ovinas criadas en extensivo 
resulta difícil conocer el pedidree de la descendencia, porque por lo general la reproducción 
se realiza mediante monta natural y en los periodos de cubrición conviven más de un macho, 
para optimizar los resultados de fertilidad y mejorar el número de hembras cubiertas. A la vez 
en los núcleos de selección se aplican técnicas de reproducción asistida mediante 
inseminación artificial, pero en el ovino se presenta un bajo porcentaje de preñez, por lo que 
posteriormente se repasa con la monta natural. Las circunstancias expuestas tienen como 
resultado un alto porcentaje de errores en las genealogías declaradas. 
Sin embargo el éxito de los programas depende totalmente de la exactiud de los 
conocimientos genealógicos. Dadas las circunstancias expuestas en el párrafo anterior es cada 
vez más habitual la asignación, comprobación o verificación de la información genealógica, 
mediante la aplicación de técnicas que utilizan la genética molecular con microsatélites y 
SNPs, para optimizar la eficiencia de los apareamientos y el progreso de la mejora, ya sea para 
controlar la endogamia o evitar peridas de diversidad genética, que pongan en peligro la 






supervivencia de la raza; como para trasmitir una mejora productiva o funcional, con la 
selección de sementales mejorantes, que para conocer sus índices genéticos, se han tenido 
que testar y valorar su descendencia (Arruga et al., 2001; Rosa et al., 2013; Abdul-Muneer, 
2014; Heaton et al., 2014a). 
 
Asignación de individuos y coeficiente de mezcla 
Los marcadores genéticos de ADN ofrecen la posibilidad de utilizar los genotipos 
individuales para determinar la población de origen de los individuos (Davies et al., 1999). El 
uso de microsatélites de ADN combinados con pruebas estadísticas de asignación y métodos 
similares permiten la detección de cruces entre poblaciones y la comprobación de la 
homogeneidad intrapoblacional. Hoy en día, el estudio del ADN y los análisis estadísticos 
derivados, son la mejor elección para contrastar las asignaciones preliminares basadas en 
otros caracteres. 
La asignación es probabilística y puede tener dos enfoques: 
• La muestra problema se asigna a la población en la que su composición genética 
proporcione una mayor probabilidad, no se excluye la asignación del ejemplar a otras 
poblaciones, aunque con probabilidades más bajas. 
• Se calcula para la muestra problema la probabilidad de que cada una de las 
poblaciones consideradas en el análisis sea su población de origen, e incluso qué 
proporción de su genoma tiene origen en cada una de ellas. 
Este estudio se realiza mediante un método no supervisado (Pritchard et al., 2000) que 
asume situación de equilibrio de Hardy-Weinberg para las frecuencias de los alelos, 
estimando para cada individuo incluido en el análisis la probabilidad de que pertenezca a cada 
una de las poblaciones consideradas ancestrales. Esta probabilidad es en realidad la 
distribución posterior de cada porcentaje de genoma que proviene de las poblaciones 
ancestrales y se calcula aplicando un enfoque bayesiano utilizando técnicas MCMC (Monte 
Carlo Markow Chain). Este procedimiento presenta como ventajas más destacables el no 
requerir especificar las frecuencias alélicas de las poblaciones ancestrales y el permitir tener 






en cuenta situaciones genéticas complejas, incluyendo el caso de muestras que provienen de 
mezcla entre varias poblaciones. 
La mejor manera de garantizar la pureza de un animal como requisito previo para la 
inscripción del mismo en el Libro Genealógico es que este sea hijo de un padre y una madre 
inscritos en el Libro. Pero a veces la genealogía no puede comprobarse porque no se dispone 
de información sobre los progenitores de dicho animal o bien porque no es posible obtener 
muestras de los progenitores. En estos casos se realiza una asignación del animal que se 
quiere inscribir en el Libro de la raza ya que, si el resultado indica que el perfil genético del 
animal se ajusta al perfil de la raza, este puede considerarse un animal de raza puro y se 
inscribe en el Libro genealógico sin que se produzca ningún deterioro genético de la raza por 
ello. Esta asignación es fundamental sobre todo en razas amenazadas, con escasos censos, ya 
que supone disponer de una herramienta que permita a los responsables del Libro 
genealógico tomar decisiones acerca de inscribir o no en el Libro a animales con genealogía 
desconocida o a aquellos en los que se podría sospechar cierto grado de cruzamiento con 
animales de otras razas. Esta metodología se está utilizando para asignar animales a razas 
caprinas y ovinas de Baleares, sobre todo de animales que, aunque morfológicamente 
podrían pertenecer a la raza correspondiente en cada caso se tienen dudas acerca de su 
ascendencia genética o se desea saber si se trata de animales puros o cruzados. 
Existen diversos procedimientos para el análisis de asignación de individuos a una 
población: 
• Basados en la distancia entre los individuos (Bowcock et al., 1994), consisten en la 
construcción de una matriz entre pares de individuos. Su representación gráfica es en 
forma de árbol y los grupos son identificados visualmente. 
• Basados en cálculo de probabilidades, con dos consideraciones previas, que no existe 
desequilibro de ligamiento y que las frecuencias alélicas están en HWE: 
 






- Método de frecuencia (Peakall and Smouse, 2006). 
Se calcula en tres etapas: cálculo de las frecuencias de todas las poblaciones posibles, 
se calcula la probabilidad de cada genotipo y posteriormente se asigna el individuo a la 
población donde el genotipo tienen mayor probabilidad de ser asignado. 
 
- Método Bayesiano (Pritchard et al., 2000). 
Identifica poblaciones diferentes, considerando 2 modelos, uno de individuos no 
mezclados y otro de individuos mezclados y posteriormente la de ligamiento entre 
marcadores. Para el análisis de asignación de alguno de los individuos a su población se 
utiliza un algoritmo bayesiano del programa de análisis STRUCTURE. 
 
Control de f i l iación 
Las asociaciones de criadores de animales de razas puras, que empiezan a aparecer a 
partir de finales del siglo XIX, tienen como objetivo la definición de modelos raciales teóricos y 
el diseño de planes de selección animal que permitan conseguir dichos modelos. Para ello es 
indispensable la valoración y selección de los reproductores más adecuados, teniendo plena 
seguridad de la identificación y conocimiento de la genealogía de cada individuo. Inicialmente 
los métodos de identificación y selección se basan en unos pocos caracteres morfológicos y 
funcionales, pero cada vez se hace más necesario establecer unos parámetros más objetivos y 
exactos, que contribuyan no sólo a disminuir los errores y los posibles fraudes en las 
asignaciones de paternidades, sino también a conocer mejor la estructura genética de las 
poblaciones y facilitar la elaboración de planes de selección animal. 
El establecimiento de un método que permita el control de filiación o las relaciones 
familiares, así como una correcta identificación individual, tiene importantes repercusiones 
de diversa índole como son las repercusiones científicas, sociales, legales y económicas. El 
interés científico se basa en la obtención de información que puede ser útil para realizar 
estudios microevolutivos, estudios de la estructura de poblaciones, de consanguinidad, de 
flujo de genes, etc. La aplicación en la mejora genética de especies ganaderas, permite la 






identificación no solo de individuos, sino también de muestras de semen y embriones, 
mejorando los cálculos de los valores genéticos de reproductores al verificar su descendencia, 
aumentando también el valor de venta de un animal con pedigrí verificado, etc. (Martínez et 
al., 2005). 
Como la forma de herencia de cada microsatélite es codominante, un individuo no puede 
tener un determinado alelo si éste no está presente en al menos uno de sus progenitores. 
Cualquier alelo no materno debe proceder del padre, y si el supuesto padre carece de este 
alelo, no puede ser el verdadero padre. Cuando se comparan los genotipos de un marcador, 
obtenidos en un individuo y sus progenitores, las combinaciones posibles originan diversos 
dictámenes: Compatible, No padre ni madre, No padre, No madre, No padre o madre, 
Compatible sin tener en cuenta la madre o Compatible sin tener en cuenta el padre (tabla 9).  
El significado de estos dictámenes es el siguiente: 
Compatible.- El individuo es compatible con la madre y el padre propuestos. El genotipo 
del individuo es fruto de la combinación de los alelos presentes en los genotipos de ambos 
progenitores. 
No padre ni madre. - El individuo es incompatible con la madre y con el padre propuesto. 
El genotipo del individuo no puede de ninguna manera surgir de la combinación alélica de los 
genotipos de los progenitores. 
No padre. - El individuo es compatible con la madre propuesta pero incompatible con el 
padre propuesto. El padre no comparte ningún alelo con el individuo, sin embargo la madre sí 
lo hace. 
No madre. - El individuo es compatible con el padre propuesto pero incompatible con la 
madre propuesta. La madre no comparte ningún alelo con el individuo, sin embargo el padre 
si lo hace.  
No padre o madre. -Uno de los dos progenitores propuestos es incompatible con el 
individuo, pero no se puede determinar cuál de ellos es el incompatible. En este caso uno de 
los alelos del genotipo del individuo está presente en ambos progenitores, pero el otro no 
está en ninguno de ellos. No se puede saber cuál de ellos aportó dicho alelo. 






Compatible sin tener en cuenta la madre. - El individuo es compatible con el padre, pero 
se ha realizado el control de filiación sin tener en cuenta la madre por diversos motivos 
(madre muerta, desconocida, etc.). 
Compatible sin tener en cuenta el padre. - El individuo es compatible con la madre pero se 
ha realizado el control de filiación sin tener en cuenta el padre por diversos motivos (padre 
muerto, desconocido, etc.).  
 
Tabla	9.-	Ejemplo	de	controles	de	filiación.	Casos	posibles	de	dictámenes	
  GENOTIPOS 
Padre 190 192 153 157 98 102 220 224 115 117 
Madre 196 200 151 159 104 104 226 228 115 121 
Hijo 190 200 151 155 98 100 222 222 115 123 
RESULTADOS Compatible No padre No madre No padre ni madre No padre o madre 
 
Probabil idad de exclusión 
Las pruebas de verificación de la paternidad tienen enfoques distintos en el hombre y los 
animales, a pesar de usar la misma metodología. En ambos casos la exclusión de un 
progenitor es cierta al 100% cuando no hay posibilidad de transmisión de un determinado 
alelo presente en el individuo por parte del supuesto progenitor, aunque se acepta que ante 
la posibilidad de una mutación inesperada se debería excluir un progenitor o ambos con más 
de un marcador. En el caso de que no se detecte ninguna incompatibilidad en los marcadores 
analizados, se considera al progenitor como compatible y por lo tanto válido para figurar 
como tal en los registros genealógicos animales. 
Se podría dar el caso de la necesidad de demostrar la fiabilidad del dictamen de 
compatibilidad. Se trata de algo habitual en los casos de pruebas de paternidad en el hombre 
en los que la compatibilidad de un padre debe ir acompañada por una probabilidad de 
paternidad a posteriori. Es un cálculo complejo que no suele ser empleado en el mundo 
animal y que se suple con una estrategia que consiste en la selección de una batería de 






marcadores con una probabilidad de exclusión a priori alta en la población a la que 
pertenecen los progenitores y el individuo en cuestión. 
Uno de los primeros planteamientos para hacer pruebas de paternidad fiables, es la 
necesidad de detectar la mayoría de paternidades falsas que se presenten. Para la evaluación 
de la capacidad de un marcador de excluir una paternidad falsa se han desarrollado fórmulas 
que dependerán de la necesidad de excluir un sólo progenitor o los dos. 
La eficacia de un sistema genético para dilucidar un test de paternidad, viene 
determinada por la probabilidad de exclusión (PE) de dicho sistema en una población y está 
en función del polimorfismo del sistema y de las frecuencias de los alelos que lo componen. 
La probabilidade de exclusión combinada de los diferentes loci de un panel (PEC), tiene un 
valor que se utiliza para determinar la eficacia a priori de un conjunto marcadores genéticos 
para resolver casos de paternidad discutible en una población dada (Martínez et al., 2008). 
En el caso de razas explotadas en sistemas de cría extensivos en los que a veces el control 
reproductivo es escaso o nulo, es extremadamente difícil realizar controles de filiación. En 
este caso los posibles padres y madres de un animal son cualquiera de los machos o hembras 
que pastan en la misma finca que el animal problema. En estos casos se recurre a hacer 
asignación de paternidad y maternidad para cada uno de los animales, lo que dificulta mucho 
el proceso (Martínez et al., 2007). Existen varios programas para facilitar esta asignación, 
aunque el más usado es el software CERVUS (Marshall et al., 1998). 
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4. MATERIAL Y MÉTODOS 
4.1. MUESTREO DE LAS RAZAS EN ESTUDIO 
Se recogen aleatoriamente muestras de sangre de las razas ovinas Ibicenca (100 muestras 
recogidas en 5 explotaciones de Ibiza y 24 de 3 explotaciones de Formentera), Mallorquina 
(66 muestras recogidas en 16 explotaciones), Roja Mallorquina (80 recogidas en 20 
explotaciones) y Menorquina (49 recogidas en 13 explotaciones). Todos los animales 
muestreados están inscritos en el Libro Genealógico de cada una de las razas y pertenecen a 
explotaciones distantes geográficamente dentro de cada isla (figura 41). La población de 
Formentera se registra actualmente en el Libro Genealógico de la oveja Ibicenca y aunque a 
todos los efectos se trataría de animales de raza Ibicenca, en este trabajo se ha considerado a 
las dos poblaciones por separado y se les ha denominado “población de Formentera de la 
raza Ibicenca” y “población de Ibiza de la raza Ibicenca”. Esta decisión se ha tomado por las 
evidentes diferencias fenotípicas entre ambas y por los resultados preliminares que 
reafirmaron estas diferencias.  
Las muestras de sangre se obtienen mediante punción yugular con tubos de vacío 
Vacutainer® con EDTA-K3 como anticoagulante y agujas de un solo uso. 
Cada muestra se identifica inequívocamente con una etiqueta y se conservan refrigeradas 
hasta su envío al laboratorio. Además, se recoge toda la información del animal al que 
pertenece cada muestra: identificación del animal, sexo, fecha de nacimiento, explotación, 
propietario, localidad, datos genealógicos, etc. Esta información se envía al laboratorio junto 
con las muestras en un fichero electrónico. Cuando las muestras recogidas no se envían en los 
dos o tres días siguientes a su recogida, se congelan a -20 ºC hasta su envío al Laboratorio de 
Genética Molecular Aplicada del Grupo de Investigación AGRI-218 de la Universidad de 
Córdoba. Este grupo, como entidad especializada y de experiencia probada en gestión 
genética de poblaciones, es el encargado de dar soporte a los programas de conservación y 
mejora de las razas ovinas de Baleares desde el año 2006, aunque la relación se formaliza en 
el 2007. 
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Cuando las muestras llegan al laboratorio se les asigna un número y se colocan en tubos 
de congelación etiquetados con el número de entrada al laboratorio. Esta numeración se 
relaciona con la identificación del animal y toda la información asociada al mismo. Todas las 
muestras se almacenan en el Banco de Muestras del laboratorio para su posterior análisis.  
Para los estudios de diversidad genética interracial se utilizan datos de otras treinta razas 
ovinas de España, Europa, América y África (tabla 10). Los genotipos de estas razas forman 
parte de la base de datos del Proyecto Biovis (BIOVIS). Los genotipos de las razas derivadas 
del merino procedentes de Francia y Polonia han sido proporcionados por Isabelle Palhiere 
(INRA - INPT-ENSAT - INPT-ENVT, UMR 1388 GenPhySE Génétique Physiologie et Systèmes 
d'Elevage, Centre de recherche de Toulouse, Auzeville, France) y Maciej Murawski 
(Department of Sheep and Goats Breeding, Agricultural Academy in Krakow, al. Mickiewicza 
24/28, 30-059 Krakow, Poland). 
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  RAZA ACRÓNIMO N PROCEDENCIA TIPO 
1 IBICENCA IBI 100 ESPAÑA EUROPA LANA 
2 MALLORQUINA MALL 66 ESPAÑA EUROPA LANA 
3 MENORQUINA MEN 44 ESPAÑA EUROPA LANA 
4 ROJA MALLORQUINA RM 78 ESPAÑA EUROPA LANA 
5 FORMENTERA FOR 24 ESPAÑA EUROPA LANA 
6 LOJEÑA LOJ 80 ESPAÑA EUROPA LANA 
7 SEGUREÑA SEG 79 ESPAÑA EUROPA LANA 
8 CHURRA CHUR 83 ESPAÑA EUROPA LANA 
9 MERINO ESPAÑOL MER 94 ESPAÑA EUROPA LANA 
10 MERINO FLEISCHSCHAF FL 46 ESPAÑA EUROPA LANA 
11 MERINO PRECOZ MP 38 PORTUGAL EUROPA LANA 
12 MERINO BRANCO MBA 30 PORTUGAL EUROPA LANA 
13 MERINO BEIRA BAIXA MBX 30 PORTUGAL EUROPA LANA 
14 MERINO D'ARLES MDA 30 FRANCIA EUROPA LANA 
15 MERINO EST-A-LAINE MEL 30 FRANCIA EUROPA LANA 
16 POLISH MERINO POL 30 POLONIA EUROPA LANA 
17 APPENNINICA APP 29 ITALIA EUROPA LANA 
18 GENTILE DI  PUGLIA GEP 30 ITALIA EUROPA LANA 
19 MERINIZATA ITALIANA MEI 30 ITALIA EUROPA LANA 
20 SOPRAVISSANA SOP 44 ITALIA EUROPA LANA 
21 CANARIA CAN 71 ESPAÑA EUROPA LANA 
22 PALMERA PAL 50 ESPAÑA EUROPA LANA 
23 OVEJA DE PELO CANARIA PE 48 ESPAÑA EUROPA PELO 
24 SIDAUN SI 21 ARGELIA AFRICA PELO 
25 UDA UDA 47 NIGERIA AFRICA PELO 
26 BALAMI BAL 32 NIGERIA AFRICA PELO 
27 PELIBUEY CUBANA CUBA 20 CUBA AMERICA PELO 
28 PELIBUEY MEXICO PELMEX 21 MÉXICO AMERICA PELO 
29 CHIAPAS CHAP 127 MÉXICO AMERICA LANA 
30 CRIOLLA DE PARAGUAY PGY 61 PARAGUAY AMERICA LANA 
31 CRIOLLA DE BOLIVIA BOL 50 BOLIVIA AMERICA LANA 
32 ARGENTINA CORRIENTES ARCORR 30 ARGENTINA AMERICA LANA 
33 ARGENTINA SANTIAGO DEL ESTERO ARSE 30 ARGENTINA AMERICA LANA 
34 ARGENTINA SALTA ARSA 29 ARGENTINA AMERICA LANA 
35 ARGENTINA 25 DE MAYO ARMAY 29 ARGENTINA AMERICA LANA 
Nombre de las razas, acrónimo, número de muestras (N), procedencia y tipo (lana o pelo) 
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4.2. EXTRACCIÓN ADN 
La extracción del ADN se realiza mediante el siguiente protocolo: 
Protocolo 1: extracción de ADN a partir de muestras de sangre 
 
MATERIAL 
• TE: Tris-HCl 10 mM, EDTA 1mM (pH=8). 
• Tampón K: 0,372 g de KCl, 0,051 g de MgCl2, 1 ml de Tris-HCl 1M (pH=8,5), 0,5 ml de 
Tween 20 y 98 ml de H2O. Añadir 100 ug/ml de Proteinasa K justo en el momento en que 
se va a utilizar. 
• Muestra de sangre total. 
MÉTODO 
• Mezclar 50 µl de sangre total con 500 µl de TE. 
• Centrifugar a 11.000 g durante 10 segundos. 
• Retirar el sobrenadante y resuspender el precipitado en 500 µl de TE.  
• Centrifugar a 11.000 g 10 segundos. 
• Repetir los dos pasos anteriores dos veces. 
• Retirar el sobrenadante del ultimo lavado y resuspender el precipitado en 100 µl de 
tampón K. 
• Incubar a 56 ºC durante 45 minutos. 
• Elevar la temperatura a 95 ºC e incubar durante 10 minutos. 
• Diluir 1:2 con TE. 
• Conservar a –20 ºC. 
4.3. ANÁLISIS DE LA MUESTRA 
Se analizan 26 microsatélites elegidos teniendo en cuenta su posición en el genoma y 
siguiendo las recomendaciones de la FAO para estudios de biodiversidad ovina (FAO, 2011a): 
BM1824, BM6506, BM6526, BM8125, CSRD247, CSSM66, D5S2, ETH010, ETH225, HSC, 
ILSTS011, INRA035, INRA063, MAF065, MAF209, McM527, OarCP20, OarCP34, OarFCB011, 
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OarFCB048, OarFCB304, RM006, SPS115, TGLA053, TGLA122 y TGLA126. La información 
técnica de los microsatélites está detallada en la tabla 12 y las secuencias de los primers 
utilizados y la reacción multiplex en la que se ha amplificado cada marcador, en la tabla 11. 
 
Tabla	11.-	Información	técnica	de	los	microsatellites	analizados	
Locus R AC CHR Secuencia de los pr imers (5’-> 3’)  
BM1824 171 - 177 G18394 1 
GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC 
CATTCTCCAACTGCTTCCTTG 
BM6506 147 - 216 G18455 1 
GCACGTGGTAAAGAGATGGC  
AGCAACTTGAGCATGGCAC 
BM6526 149 - 175 G18454 1 
CATGCCAAACAATATCCAGC  
TGAAGGTAGAGAGCAAGCAGC 
BM8125 108 - 124 G18475 17 
CTCTATCTGTGGAAAAGGTGGG 
GGGGGTTAGACTTCAACATACG 
CSRD247 213 - 259 EU009450 - 
GGACTTGCCAGAACTCTGCAAT 
CACTGTGGTTTGTATTAGTCAGG 
CSSM66 163 - 215 AF232764 9 
ACACAAATCCTTTCTGCCAGCTGA 
AATTTAATGCACTGAGGAGCTTGG 
D5S2 176 - 206 Z14040 - 
TACTCGTAGGGCAGGCTGCCTG 
GAGACCTCAGGGTTGGTGATCAG 
ETH010 201 - 221 Z22739 - 
GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 
CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC 
ETH225 132 - 160 ND 9 
GATCACCTTGCCACTATTTCCT 
ACATGACAGCCAGCTGCTACT 
HSC 268 - 302 M90759 20 
CTGCCAATGCAGAGACACAAGA 
GTCGTCCTCCTGTCTTGTCAT 
ILSTS011 268 - 292 L23485 9 
GCTTGCTACATGGAAAGTGC 
CTAAAATGCAGAGCCCTACC 
INRA035 104 - 145 X68049 12 
TTGTGCTTTATGACACTATCCG 
ATCCTTTGCAGCCTCCACATTG 
INRA063 157 - 195 X71507 14 
ATTTGCACAAGCTAAATCTAACC 
AAACCACAGAAATGCTTGGAAG 
MAF065 126 - 146 M67437 15 
AAAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG 
CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG 
MAF209 109 - 143 M80358 17 
GATCACAAAAAGTTGGATACAACCGTGG 
TCATGCACTTAAGTATGTAGGATGCTG 
McM527 160 - 186 L34277 5 
GTCCATTGCCTCAAATCAATTC 
AAACCACTTGACTACTCCCAA 
OarCP20 66 - 92 U15695 21 GAGTTAGTACAAGGATGACAAGAGGCAC 
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Locus R AC CHR Secuencia de los pr imers (5’-> 3’)  
GACTCTAGAGGATCGCAAAGAACCAG 
OarCP34 106 - 126 U15699 3 
GCTGAACAATGTGATATGTTCAGG 
GGGACAATACTGTCTTAGATGCTGC 
OarFCB011 119 - 147 L01531 9 
GCAAGCAGGTTCTTTACCACTAGCACC 
GGCCTGAACTCACAAGTTGATATATCTATCAC 
OarFCB048 139 - 171 M82875 17 
GAGTTAGTACAAGGATGACAAGAAGAGGAC 
GACTCTAGAGGATCGCAAAGAACCAG 
OarFCB304 137 - 193 L01535 19 
CCCTAGGAGCTTTCAATAAAGAATCGG 
CGCTGCTGTCAACTGGGTCAGGG 
RM006 115 - 139 U32911 5 
CTACAATATCTGGTCACTGGA 
GATCACCATATTTATGAGATGG 
SPS115 236 - 254 FJ828565 15 
AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG 
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG 
TGLA053 145 - 177 GQ368905 12 
GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 
ATCTTCACATGATATTACAGCAGA 
TGLA122 136 - 164 ND 18 
CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC 
AATCACATGGCAAATAAGTACATAC 
TGLA126 111 - 157 ND 16 
CTAATTTAGAATGAATGAGAGAGGCTTCT 
TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC 
R, rango de tamaños; AC, número de acceso NBCI; CHR, cromosoma y secuencia de los Primers directo 
y reverso 
 
4.3.1. AMPLIFICACIÓN DE LAS SECUENCIAS DE MICROSATÉLITES 
 
Los microsatélites se amplifican mediante la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 
utilizando reacciones multiplex siempre que es posible (tabla 12). 
 
Tabla	12.-	Condiciones	de	amplificación	y	visualización	de	26	microsatélites	en	las	razas	ovinas	de	Baleares	
Locus Especie TA(ºC) Mult ip lex F luorocromo 
BM1824 Bovino 55° M1 NED 
CSSM66 Bovino 55° M1 HEX 
ILSTS011 Bovino 55° M1 HEX 
MAF065 Ovino 55° M1 NED 
SPS115 Bovino 55° M1 NED 
BM8125 Bovino 55° M2 FAM 
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Locus Especie TA(ºC) Mult ip lex F luorocromo 
CSRD247 Bovino 55° M2 FAM 
TGLA122 Bovino 55° M2 FAM 
BM6506 Bovino 55° M3 HEX 
ETH010 Bovino 55° M3 FAM 
ETH225 Bovino 55° M3 NED 
INRA035 Bovino 55° M3 HEX 
INRA063 Bovino 55° M3 HEX 
TGLA053 Bovino 55º M4 HEX 
TGLA126 Bovino 55º M5 FAM 
BM6526 Bovino 55° M6 FAM 
OarCP34 Ovino 55° M6 NED 
RM006 Ovino 55° M6 FAM 
OarCP20 Ovino TD M7 FAM 
OarFCB304 Ovino TD M7 HEX 
D5S2 Ovino 55° M8 HEX 
MAF209 Ovino 55° M8 HEX 
OarFCB048 Ovino 55° M8 FAM 
HSC Caprino 60° M9 HEX 
McM527 Ovino 55° M9 NED 
OarFCB011 Ovino TD M10 FAM 
Nombre del marcador, especie en la que se describió por primera vez, temperatura de hibridación (TA), reacción 
multiplex y fluorocromo. 
 
Protocolo 2: Amplificación de los microsatélites mediante PCR  
MATERIAL 
• Muestra: ADN obtenido mediante el protocolo 1.  
• Tampón PCR 10X: 50 mM KCl, 10 Mm Tris-HCl PH=8.1%, Triton X-100 al 0,1%, MgCl2 
2,5 mM. 
• Cebador Directo 100 µM. 
• Cebador Reverso 100 µM. 
• Taq DNA polimerasa: 5 U/µl (Promega). 
• Aceite mineral (Sigma). 
• Agua ultrapura estéril.  
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• Placas de 96 tubos de 0,2 ml Thermo-Fast®96 (Avanced Technologies). 
• Termociclador PTC-100 (MJ-Research). 
MÉTODO 
• Dispensar 5 µl de muestra en los pocillos de las placas de PCR. 
• Poner 10 µl de solución de cebadores en cada pocillo. Concentración final de cada 
pareja 0,2 µl.  
• Cubrir cada pocillo con 15 µl de aceite mineral. 
• Inicio “Hot Start”, 95 ºC durante 10 minutos. 
• Añadir 10 µl de la Mix de polimerasa en cada pocillo. 
• 35 ciclos (95 ºC 30 segundos, 55-60 ºC 45 segundos, 72 ºC 30 segundos). 
• 95 ºC durante 10 minutos. 
• Conservación a –20 º C hasta su posterior procesamiento. 
 
Protocolo 3: Amplificación de los microsatélites mediante PCR (Touchdown) 
En el caso de los microsatélites OarCP20, OarFCB304 y OarFCB011 es necesario utilizar el 
siguiente programa para su amplificación (FAO, 2011b) (tabla 13): 
Tabla	13.-	Ciclos	de	PCR	en	el	método	Touchdown	
Nº de c ic los  Tª de Hibridación Tiempo 
3 ciclos 
95ºC 45 segundos 
60ºC 1 minuto 
3 ciclos 
95ºC 45 segundos 
57ºC 1 minuto 
3 ciclos 
95ºC 45 segundos 
54ºC 1 minuto 
3 ciclos 
95ºC 45 segundos 
51ºC 1 minuto 
20 ciclos 
92ºC 45 segundos 
48ºC 1 minuto 
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4.3.2. DETECCIÓN DE POLIMORFISMOS 
Los fragmentos obtenidos de la PCR se separan por medio de una electroforesis en un gel 
de poliacrilamida utilizando un secuenciador automático ABIPrism 377XL (Applied Biosystems, 
Foster City, CA, USA). Se utiliza el kit comercial ReprogelTM 377 (Amersham Pharmacia 
Biotech) de acrilamida/bisacrilamida con una concentración final de 6%. Para preparar las 
muestras, se toma 1,5 µl de la mezcla correspondiente y se le agregan 3 µl del tampón de 
carga (1.000 ml de formamida desionizada, 200 ml de azul dextrano y 100 ml del estándar de 
tamaños Genescan 400HD-ROX). Se desnaturalizan las muestras calentando a 95 ºC durante 2 
minutos y se cargan 3,5 µl de las mismas en el gel de poliacrilamida. La electroforesis dura 
aproximadamente 2 horas, transcurridas las cuales se procede a la tipificación de las 
muestras. 
Con el programa GENESCAN ANALYSIS® v3.1.2 se analizan los datos recogidos del 
secuenciador automático y proporciona información del tamaño de los fragmentos 
amplificados. El programa construye curvas de regresión en función de los tamaños del 
estándar y calcula el tamaño de cada banda problema en función de dichas curvas. El 
estándar de tamaños utilizado (Genescan 400HD-ROX) permite calcular tamaños de 
fragmentos entre 50 y 400 nucleótidos. 
Mediante el programa GENOTYPER® v2.5 se analizan las gráficas de las bandas obtenidas 
con el programa Genescan Analysis y se identifican los diferentes alelos presentes. La 
denominación alélica utilizada es la recomendada por la International Society of Animal 
Genetics (ISAG) y en cada tanda de muestras analizadas se introduce una muestra control 
para corregir las pequeñas variaciones que se pueden producir entre experimentos. La 
muestra control sirve para controlar todo el proceso, desde la amplificación mediante la PCR 
hasta el paso final de la electroforesis. 
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4.4.  TRATAMIENTO ESTADÍSTICO 
 
Diversidad genética intrapoblacional de las razas ovinas de Baleares 
Para evaluar la variabilidad genética dentro de cada población, se calculan los siguientes 
parámetros: 
• El número medio de alelos, heterocigosis observada y esperada y sus desviaciones 
estándar y el contenido de información polimórfica (PIC) se calculan con el complemento 
de Excel THE EXCEL MICROSATELLITE TOOLKIT (Park, 2001). 
• El número efectivo de alelos (Ae) se calcula con el método (Kimura and Crow, 1964) 
utilizando el programa POPGENE v. 1.32 (Yeh and Boyle, 1997). 
• La Riqueza alélica (RA): se calcula con el método de rarefacción, que compensa las 
diferencias del tamaño de la muestra, mediante el software HP RARE, v. 2.9.3 (Kalinowski, 
2004). 
• Los alelos privados o únicos por población (Au), no compartidos por dos o más 
poblaciones: se utiliza como indicador de flujo de genes (Barton and Slatkin, 1986) y se 
calcula mediante el software HP RARE, v. 2.9.3 (Kalinowski, 2004). 
• Para calcular las frecuencias alélicas, las heterocigosis y el valor de FIS (Wright, 1965) 
(Weir and Cockerham, 1984) se utiliza el programa GENETIX v. 4.05 (Belkhir et al., 1996). 
• Para el cálculo del equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) se utiliza el programa GENEPOP 
v.3.4 (Guo and Thompson, 1992) mediante la aplicación del test exacto de Fisher usando 
el método en cadena de Monte Carlo Markov, de memorización = 5.000, 100 lotes y 
10.000 iteraciones por lote seguida de la corrección de Bonferroni (Rice, 1989). 
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Diversidad genética interracial  
Este estudio se plantea a varios niveles: 
Primero, se estudia la diferenciación genética entre las cinco poblaciones ovinas de las 
Islas Baleares, se establecen las relaciones genéticas entre ellas y se hace un estudio de 
estructura genética de las mismas. 
Segundo, se establecen las relaciones genéticas entre las poblaciones ovinas de Baleares y 
otras razas ovinas de España. 
Por último, se establecen las relaciones genéticas de las poblaciones ovinas de las Islas 
Baleares con otras razas ovinas internacionales procedentes de otros países europeos, con 
razas criollas procedentes de América y con razas africanas. La mayoría de estas ovejas son de 
lana, aunque se incluyen algunas razas de ovejas de pelo (tabla 10). 
La variabilidad genética dentro y fuera de las poblaciones se estudia mediante los 
siguientes parámetros: 
• Estadísticos de F (Weir and Cockerham, 1984) y el número de migrantes mediante la 
aplicación GENETIX v. 4.05 (Belkhir et al., 1996). La variabilidad genética dentro de la raza 
se calcula mediante el FIS en cada población con un intervalo de confianza del 95% con 
1.000 permutaciones. 
• Se realiza un análisis factorial de correspondencia, con el programa GENETIX v. 4.05 
(Belkhir et al., 1996). 
• Se calcula la matriz de distancias genéticas entre poblaciones DA (Nei et al., 1983) y 
entre individuos DSA (Bowcock et al., 1994) y se construyen árboles de distancias genéticas 
utilizando el programa POPULATIONS v. 1.2.28 (Langella, 1999). 
• Los árboles de distancias se visualizan utilizando el programa TREEVIEW (Page, 1996). 
Con las matrices de distancias DA y DReynolds se construyen “split graphs” mediante el 
algortimo “NeighborNet” utilizando el programa SPLITSTREE4. (Huson and Bryant, 2006). 
• La versión 2.1. del programa STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) se utiliza para 
determinar la estructura genética de las poblaciones. Con este programa se realiza el 
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agrupamiento de individuos a clústeres relacionando a los individuos más parecidos 
genéticamente utilizando un algoritmo bayesiano que emplea un modelo basado en el 
método de cadenas de Monte Carlo-Markov, que estima la distribución a posteriori del 
coeficiente de mezcla de cada individuo (q). La media de esta distribución representa una 
estimación de la proporción que el genoma de un individuo tiene de las poblaciones 
parentales. Se ha utilizado un periodo de “burn-in” de 100.000 y 500.000 interacciones y 
los resultados se visualizan gráficamente mediante el programa DISTRUCT (Noah A 
Rosenberg, 2004). 
• Para estimar el K óptimo, el análisis se lleva a cabo 10 veces para cada valor de K y se 
utiliza la metodología de Evanno (Evanno et al., 2005) utilizando el programa STRUCTURE 
HARVESTER (Earl and vonHoldt, 2011).  
• Se hace un análisis de varianza molecular (AMOVA), estimando los componentes de 
varianza entre grupos (FST=σa+σb/σt), entre poblaciones entre grupos (Fsc=σb/σb+σc) y 
total de población entre grupos (FCT=σa/σt), mediante el paquete ARLEQUIN v. 3.5. 
(Excoffier and Lischer, 2010), comparando las poblaciones de Baleares con el resto de 
razas. 
 
Aplicación en los Programas de Conservación y Mejora 
Control de Filiación en las poblaciones ovinas de Baleares como apoyo a la 
gestión de los Libros Genealógicos 
 
Los controles de filiación se realizan mediante comparación directa de la fórmula genética 
del animal del que se quiere comprobar la genealogía con las fórmulas genéticas de los 
progenitores propuestos mediante un programa informático diseñado para este fin. Para cada 
animal se emite un dictamen del control de filiación (compatible, no padre, no madre, etc.) y 
se elaboran informes con los resultados para cada ganadería o explotación. 
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Los microsatélites utilizados son los recomendados por la International Society for Animal 
Genetics (ISAG) y por el Laboratorio Central de Veterinaria de Algete del Ministerio de 
Agricultura, Alimentación y Medio Ambiente del Gobierno de España para realizar controles 
de filiación en la especie ovina. La estandarización del genotipado se realiza mediante la 
participación en los test de intercomparación que estos dos organismos organizan para 
garantizar que el proceso de genotipado se ajuste a las normas nacionales e internacionales.  
La Probabilidad de Exclusión a priori por marcador (PE) y para el conjunto de los 
marcadores (PEC) se calcula con el programa informático CERVUS v. 3.0 (Marshall et al., 
1998).  
 
El protocolo establecido para realizar el control genealógico es el siguiente: 
• Extracción de sangre en tubos al vacio de 5 cm3 con anticoagulante (EDTA o Heparina) 
de los corderos en el momento de la implantación del microchip. 
• Comprobación de la identificación de la madre y el padre propuesto, recogiendo 
muestras de los mismos en el caso de que no estén previamente genotipados. 
• Elaboración de un informe en cada recogida de muestra haciendo mención a los 
posibles padres alternativos. 
• Refrigeración de las muestras hasta su envío al Laboratorio de Genética Molecular 
Aplicada de la empresa de base tecnológica Animal Breeding Consulting S.L. (ABC). Las 
muestras tienen que estar en destino en un máximo de diez días tras la recogida. Las 
muestras pueden congelarse en aquellos casos en los que no se pueda garantizar que 
vayan a llegar en este plazo al laboratorio. 
• Análisis molecular de todas las muestras, realización de los controles de filiación y 
emisión de informes sobre compatibilidad o incompatibilidad con los progenitores 
propuestos y en su caso propuesta de progenitores alternativos. En los casos en los que 
no se conocen los progenitores, los animales quedarán como fundadores de la raza en el 
registro fundacional o auxiliar, según corresponda. 
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• Almacenamiento de las fórmulas genéticas de todos los animales analizados en la base 
de datos del Laboratorio para su posterior utilización en futuros controles de filiación. 
• Actualización de la información genealógica en las bases de datos. 
 
A la vez se crea un banco de muestras de las razas ovinas de Baleares. El motivo de esta 
iniciativa es que en algunas ocasiones, cuando se va a una explotación a obtener muestras de 
algún padre y/o madre, estos animales ya no se encuentran allí por diversas causas (han sido 
vendidos o han muerto) quedando todos estos casos de paternidad sin resolver. 
A partir del año 2011, debido al reducido censo de la raza y las necesidades de comprobar 
la asignación del individuo a la raza, se toman muestras de todos los animales reproductores y 
recria en la raza Ibicenca. En la Roja Mallorquina y Menorquina se toma muestras de toda la 
recría existente en las explotaciones que se visitan y en la Mallorquina de todos los machos 
de la raza y de todos los animales del núcleo de selección y mejora. Todas las muestras se 
remiten al Laboratorio, donde son almacenadas. Solo se analizan estas muestras cuando es 
necesario hacerlo para comprobar una paternidad o maternidad de alguno de sus probables 
descendientes. De esta manera se minimiza la perdida de información y en breve se podrá 
comprobar la filiación de la mayoría de los animales que se han de inscribir en los 
correspondientes libros genealógicos de las razas. 
Asignación de individuos a las poblaciones ovinas de las Islas Baleares como 
apoyo a la gestión de los libros genealógicos 
Para realizar los estudios de asignación se utiliza la base de datos del Laboratorio de 
Genética Molecular del grupo de Investigación AGR-218 de la Universidad de Córdoba en la 
que están incluidas siete razas ovinas españolas, además de las cinco razas de Baleares. 
Esta metodología se pone a punto para la raza ovina Ibicenca y se establece como un 
análisis de rutina para aquellos casos en los que es necesario saber si un animal de genealogía 
desconocida pertenece o no a la raza Ibicenca. Los análisis de asignación de los individuos a su 
población se realizan con el programa STRUCTURE v. 2.3.4 (Pritchard et al., 2000).







5.  RESULTADOS  
5.1. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LAS RAZAS OVINAS DE BALEARES 
En este estudio se realiza la caracterización de las cuatro razas oficialmente 
reconocidas y catalogadas: Ibicenca, Mallorquina, Roja Mallorquina y Menorquina. La 
oveja de Formentera se trata como una población diferente de la oveja Ibicenca y a la que 
se denominará población de Formentera de la raza Ibicenca.  
Frecuencias alél icas 
Todos los marcadores han resultado polimórficos, excepto el microsatélite ETH10 que 
es monomórfico en la población de Ibiza de la raza Ibicenca. En las razas Mallorquina y 
Menorquina, a pesar de que se observan dos alelos para este marcador, se considera 
monomórfico porque uno de los alelos se presenta con una frecuencia superior al 95%. En 
los demás marcadores se observan un mínimo de cinco alelos y un máximo de 18 alelos, 
en los microsatélites BM1824 y CSRD247 respectivamente (tabla 14). 
En algunas razas la frecuencia de algún alelo es baja o nula y en cambio otros alelos 
presentan una frecuencia alta sin llegar a superar el 75%, a excepción de los marcadores 
ETH10 para todas las poblaciones, ETH225 para las poblaciones Ibicencas y Mallorquina e 
ILSTS011 en la población de Ibiza de la raza Ibicenca y Mallorquina. 
 









  FOR IBI RMA MEN MLL 
BM1824  
     
171 5,26 6,54 2,53 7,45 9,09 
173 52,63 37,58 8,23 12,77 28,79 
174 28,95 33,66 17,72 23,40 6,82 
175 5,26 20,59 63,92 43,62 32,58 
177 7,89 1,63 7,59 12,77 22,73 
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163 13,89 24,83 0,63 5,21 2,27 
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1,25 5,21 3,03 
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2,68 1,27 5,21 1,52 
116 60,71 16,44 58,23 58,33 58,33 
118 7,14 8,39 26,58 13,54 12,12 
120 3,57 42,28 11,39 10,42 13,64 







  FOR IBI RMA MEN MLL 
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237 7,50 0,33 
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201 7,50 25,33 10,90 8,70 14,62 
203 12,50 9,54 21,79 21,74 21,54 
205 17,50 
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  FOR IBI RMA MEN MLL 
213   1,97 1,28   0,77 
D5S2  
     
192 55,00 53,90 48,63 35,00 62,50 
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126 10,87 19,33 3,75 1,04 3,79 
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  FOR IBI RMA MEN MLL 
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195         0,76 
MAF065  





128 5,00 0,68 





132 17,50 6,42 57,50 26,04 56,06 
134 60,00 57,09 17,50 29,17 28,03 















144       4,17   
MAF209  
     
109 
 
1,34 0,63 7,29 9,85 
111 












121 45,24 72,15 23,42 20,83 34,09 
123 
 






127 9,52 0,67 13,29 9,38 3,03 
129 2,38 5,70 18,35 9,38 3,03 
131 40,48 4,70 26,58 30,21 16,67 
133 
 








    1,90     







  FOR IBI RMA MEN MLL 
McM527  
     
168 





172 21,05 10,93 16,45 15,63 14,84 
174 5,26 11,92 19,08 12,50 40,63 
176 44,74 33,11 42,11 19,79 19,53 
178 7,89 22,85 9,87 21,88 14,06 
180 5,26 16,89 3,29 5,21 5,47 









186     0,66 4,17   
OarCP20  






68 27,08 4,25 33,13 20,83 22,73 
70 10,42 21,90 4,38 15,63 20,45 
72 25,00 40,52 15,63 12,50 8,33 
74 
 






78 31,25 18,63 39,38 23,96 22,73 
80 
 




   
84 
 
0,33 2,50 2,08 
 
90 6,25 0,33 3,75 11,46 16,67 
OarCP34  




   
112 33,33 6,00 55,07 47,06 40,52 
114 16,67 72,67 18,12 29,41 12,93 
116 4,76 0,33 10,14 7,35 7,76 
118 2,38 11,33 0,72 1,47 
 
120 11,90 6,33 13,04 7,35 19,83 
122 
 
1,67 2,90 1,47 12,93 
124 30,95 1,33 
 
5,88 3,45 
126         2,59 
OarFCB11  























20,17 14,93 6,67 
 
127 7,50 5,04 16,42 18,33 18,42 
129 17,50 
 
0,75 23,33 14,91 



















141 7,50 22,69 2,24 16,67 14,04 
143 20,00 1,68 6,72 
 
20,18 
145 5,00 1,26 
  
3,51 
147   23,95       
OarFCB048  






141 8,33 0,66 5,63 4,17 17,42 
143 4,17 29,14 5,63 1,04 8,33 
145 18,75 41,39 51,25 71,88 18,18 





151 2,08 1,66 6,88 2,08 25,76 
















   
1,04 1,52 
171   0,33       
OarFCB304  
     
157 








165 13,16 0,68 3,38 
 
0,83 






173 31,58 6,42 43,24 33,72 46,67 
175 
 
0,34 1,35 2,33 
 
177 
   
5,81 
 







  FOR IBI RMA MEN MLL 
181 2,63 
 














189 7,89 42,23 1,35 4,65 1,67 
191 5,26 1,01 4,05 3,49 1,67 
RM006  
     
117 14,71 4,82 25,32 18,60 14,39 
119 
  







0,65 2,33 2,27 
127 73,53 64,47 29,87 52,33 57,58 
129 8,82 29,39 27,92 13,95 15,15 
131 
 





137 2,94 0,44   4,65   
SPS115  
     











0,66 4,43 2,13 5,38 
248 16,67 3,29 40,51 27,66 33,85 
250 55,56 61,51 31,65 48,94 19,23 
252 
 
17,76 14,56 12,77 12,31 
254         1,54 
TGLA53  
     
145 16,67 0,67 1,92 
 
3,85 
147 10,42 28,33 5,77 9,57 7,69 
149 
  
3,85 6,38 10,00 
151 22,92 21,33 35,90 24,47 39,23 
153 
 
2,67 2,56 8,51 2,31 
155 29,17 17,67 3,21 10,64 3,85 
157 2,08 0,33 5,77 5,32 3,85 
159 2,08 3,33 8,33 8,51 13,85 
161 16,67 15,67 12,18 23,40 8,46 
163 
 
1,00 6,41 1,06 
 


















169   0,67       
TGLA122  
     
136 
    
0,76 
138 
    
1,52 
140 31,58 24,83 31,88 40,43 53,79 
142 23,68 28,86 33,13 6,38 3,03 
144 5,26 2,01 4,38 9,57 18,94 
146 
  
3,13 4,26 1,52 
148 2,63 0,34 8,75 5,32 6,82 
150 
 






158 15,79 24,50 1,88 2,13 3,79 




18,12 1,88 8,51 6,82 
164     1,88     
TGLA126  









119 14,58 14,97 3,80 10,64 8,46 
121 27,08 6,80 10,13 8,51 10,77 






129 2,08 11,56 1,27 5,32 11,54 













31,97 21,52 6,38 1,54 
139 
 
0,34 3,16 6,38 9,23 
141 8,33 2,38 17,09 1,06 6,92 
143 
 
0,34 8,86 2,13 
 
145       3,19   
FOR: Población de Formentera raza Ibicenca, IBI: Población de Ibiza raza Ibicenca, RMA: Roja 
Mallorquina, MEN: Menorquina,  MLL: Mallorquina. 
 






5.2. DIVERSIDAD GENÉTICA INTRAPOBLACIONAL 
5.2.1. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LA DE LA RAZA OVINA IBICENCA 
 
5.2.1.1. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LA POBLACIÓN DE FORMENTERA 
 
Los parámetros de diversidad genética de la población de Formentera de la raza 
Ibicenca se encuentran en la tabla 15. 
El número de alelos por locus (Na) varía entre dos (ETH10) y nueve (CSSM66 y HSC). El 
microsatélite ETH10, presenta poca diversidad alélica con uno de los alelos con una 
frecuencia de 89,58 (tabla 15). Le sigue el marcador BM6506 con cinco alelos, que 
presenta a la vez la menor riqueza alélica (RA=2,98). El menor número efectivo de alelos 
(Ae) lo presenta el microsatelite RM0006 (1,75) mientras que el mayor número efectivo 
de alelos (Ae) y la mayor riqueza alélica (RA) se encuentran en el marcador HSC (6,20 y 
7,83 respectivamente) (tabla 14). 
En esta población los valores de contenido de información polimórfica (PIC) obtenidos 
son superiores a 0,5 y en consecuencia la mayoría de marcadores son informativos, 
excepto ETH10 que resulta no informativo y BM8125, ETH225 y RM006, que son 
medianamente informativos. Diez de los marcadores se desvían del equilibrio Hardy-
Weinberg (HWE) p<0,05. 
La mayoría de marcadores presentan una Heterocigosis esperada (He) entre 0,500 y 
0,750 siendo el valor más elevado el encontrado en el marcador ILSTS011 y el más bajo el 
detectado en el microsatélite ETH10. Los microsatélites presentan en su mayoría una 
heterocigosis observada (Ho) entre 0,500 a 0,750, con valores que oscilan entre 0,208 
(ETH10) y 0,900 (ILSTS011). 
Seis microsatélites presentan valores negativos de FIS (BM8125, ETH10, HSC, ILSTS011, 
MAF065 y OarFCB048), aunque este valor solo es significativo en el microsatélite ETH10. 






Siete microsatélites tienen valores positivos de FIS con un exceso significativo de 
homocigotos. 
Tabla	15.-	Diversidad	genética	de	la	población	de	Formentera	raza	Ibicenca	
Microsatél ite  Na RA Ae He Ho F IS IC  PIC P-Value 
BM1824 5 4,47 2,68 0,644 0,474 0,270 (-0,05 -  0,55) 0,572 * 
BM6506 3 2,98 2,49 0,613 0,318 0,487 ( 0,15 -  0,78) 0,519 * 
BM6526 5 4,79 3,66 0,748 0,611 0,187 (-0,17 -  0,47) 0,686 * 
BM8125 4 3,64 2,19 0,563 0,643 -0,147 (-0,48 -  0,12) 0,477 - 
CSRD247 6 5,32 3,7 0,749 0,550 0,271 ( 0,04 -  0,48) 0,693 *** 
CSSM66 9 7,76 5,97 0,854 0,650 0,244 ( 0,01 -  0,45) 0,814 ** 
D5S2 4 4 2,6 0,647 0,500 0,237 (-0,33 -  0,67) 0,562 * 
ETH10 2 1,94 1,23 0,191 0,208 -0,095 (-0,21 - -0,02) 0,169 - 
ETH225 4 3,08 1,8 0,453 0,333 0,268 (-0,13 -  0,66) 0,388 - 
HSC 9 7,83 6,2 0,808 0,750 -0,047 (-0,20 -  0,07) 0,760 - 
ILSTS011 6 4,76 2,64 0,860 0,900 -0,107 (-0,40 -  0,18) 0,821 - 
INRA35 7 6,02 4,9 0,640 0,706 0,256 ( 0,01 -  0,48) 0,577 ** 
INRA63 6 4,88 3,35 0,814 0,609 0,248 ( 0,00 -  0,49) 0,767 - 
MAF065 4 3,75 2,36 0,636 0,524 -0,016 (-0,31 -  0,25) 0,547 - 
MAF209 5 3,89 2,64 0,716 0,542 0,181 (-0,17 -  0,48) 0,652 - 
McM527 7 6,21 3,7 0,591 0,600 0,161 (-0,12 -  0,41) 0,528 - 
OarCP20 5 4,75 4,03 0,750 0,632 0,354 ( 0,04 -  0,62) 0,699 ** 
OarCP34 6 5,17 3,97 0,768 0,500 0,133 (-0,15 -  0,42) 0,709 - 
OarFCB011 7 6,4 4,71 0,767 0,667 0,073 (-0,20 -  0,29) 0,707 - 
OarFCB048  6 4,94 2,83 0,660 0,667 -0,010 (-0,25 -  0,21) 0,609 - 
OarFCB304 6 5,2 3,54 0,737 0,526 0,291 (-0,01 -  0,54) 0,672 ** 
RM006 4 3,52 1,75 0,442 0,294 0,342 (-0,17 -  0,76) 0,396 - 
SPS115 4 3,97 2,67 0,643 0,556 0,139 (-0,21 -  0,48) 0,581 - 
TGLA053 7 5,76 4,88 0,812 0,667 0,182 (-0,05 -  0,39) 0,765 - 
TGLA122 6 5,3 4,38 0,792 0,368 0,542 ( 0,21 -  0,80) 0,735 *** 
TGLA126 6 4,96 3,39 0,720 0,667 0,075 (-0,16 -  0,30) 0,660 - 
Media	 5,50	 4,82	 3,39	 0,678	 0,556	 0,185	 (-0,13	-	0,44)	 0,618	
	Microsatélites, Número de alelos (Na), Riqueza alélica (RA), Número efectivo de alelos (Ae), Heterocigosis 
esperada (He) y observada (Ho), FIS, intervalo de confianza de FIS al 95% con 1000 remuestreos (IC), 
Contenido de Información Polimórfica (PIC) y desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg. 
Valor de significación: * P-value < 0,05, ** P-value<0,01, ***P-value<0,001. 
 
5.2.1.2. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LA POBLACIÓN DE IBIZA. 






Los parámetros de diversidad genética de la población de Ibiza de la raza ovina 
Ibicenca se encuentran en la tabla 16. 
El número de alelos por locus varía en un rango entre uno (ETH10) y trece 
(CSRD247). La menor riqueza alélica (RA) y el menor número efectivo de alelos (Ae) se 
presentan con el marcador ETH225 (2,18 y 1,19 respectivamente) mientras que el 
microsatélite TGLA053 presenta la mayor riqueza alélica y el mayor número efectivo de 
alelos (6,33 y 5,28 respectivamente). 
La mayoría de marcadores son informativos, presentan un valor de contenido de 
información polimórfica (PIC) superior a 0,5, dos de los marcadores son poco informativos 
(ETH10 y ETH225) y cinco son medianamente informativos (INRA35, MAF065, McM527, 
OarFCB11 y RM006). La mayoría de los marcadores se desvían del equilibrio Hardy-
Weinberg (HWE) p< 0,05. 
La Heterocigosis esperada (He) varía entre 0,162 y 0,813 mientras que la 
heteregosis observada (Ho) oscila entre un mínimo de 0,140 y 0,792. Nueve microsatélites 
presentan valores negativos, aunque no significativos, de FIs y cinco presentan un exceso 
significativo de homocigotos. 
 
 








Microsatélites, Número de alelos (Na), Riqueza alélica (RA), Número efectivo de alelos (Ae), Heterocigosidad 
esperada (He) y observada (Ho), FIS, intervalo de confianza de FIS al 95% con 1000 remuestreos (IC), 
Contenido de Información Polimórfica (PIC) y desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg. 
Microsatél ite  Na RA Ae He Ho F IS IC  PIC P-Value 
BM1824 5 4,03 3,32 0,701 0,732 -0,045 (-0,15 -  0,06) 0,642 * 
BM6506 6 3,79 2,67 0,628 0,646 -0,030 (-0,13 -  0,07) 0,564 - 
BM6526 8 4,63 2,91 0,659 0,709 -0,076 (-0,17 -  0,02) 0,612 - 
BM8125 5 4,24 3,28 0,698 0,711 -0,020 (-0,13 -  0,09) 0,643 *** 
CSRD247 13 5,73 4,35 0,773 0,664 0,141 ( 0,05 -  0,23) 0,739 *** 
CSSM66 12 5,82 3,81 0,740 0,691 0,066 (-0,03 -  0,17) 0,703 *** 
D5S2 7 3,66 2,54 0,609 0,610 -0,002 (-0,12 -  0,12) 0,544 - 
ETH10 1 1,00 1,00 0,000 0,000 - - 0,000 - 
ETH225 5 2,18 1,19 0,162 0,140 0,137 (-0,02 -  0,30) 0,154 ** 
HSC 11 5,69 4,15 0,806 0,798 -0,001 (-0,10 -  0,08) 0,773 * 
ILSTS011 6 2,72 1,40 0,761 0,762 0,131 (-0,02 -  0,29) 0,725 - 
INRA35 10 5,00 4,26 0,288 0,250 0,002 (-0,09 -  0,09) 0,265 - 
INRA63 11 6,03 4,35 0,768 0,767 0,088  (-0,01 -  0,18) 0,727 *** 
MAF065 7 3,21 2,24 0,461 0,409 0,063 (-0,07 -  0,19) 0,438 ** 
MAF209 9 4,26 1,85 0,773 0,705 0,112 (-0,00 -  0,23) 0,737 ** 
McM527 7 5,44 4,59 0,555 0,520 0,165 ( 0,08 -  0,26) 0,474 *** 
OarCP20 11 5,31 3,85 0,784 0,656 0,156 ( 0,06 -  0,25) 0,750 *** 
OarCP34 8 4,05 1,82 0,743 0,627 0,131 ( 0,01 -  0,25) 0,704 *** 
OarFCB011 10 5,92 5,07 0,453 0,393 0,010 (-0,09 -  0,09) 0,429 ** 
OarFCB048  9 5,01 3,52 0,718 0,762 -0,061 (-0,17 -  0,04) 0,672 ** 
OarFCB304 9 3,40 2,42 0,589 0,655 -0,113 (-0,26 -  0,03) 0,502 *** 
RM006 5 2,90 1,98 0,498 0,465 0,066 (-0,13 -  0,25) 0,421 *** 
SPS115 6 3,87 2,30 0,568 0,546 0,038 (-0,07 -  0,16) 0,522 - 
TGLA053 12 6,33 5,28 0,813 0,753 0,074 (-0,01 -  0,15) 0,785 *** 
TGLA122 9 4,65 4,20 0,764 0,792 -0,036 (-0,12 -  0,05) 0,720 - 
TGLA126 11 5,85 4,51 0,781 0,374 0,522 ( 0,42 -  0,63) 0,747 *** 
Media	 8,19	 4,41	 3,19	 0,619	 0,582	 0,061	 (-0,05	-	0,17)	 0,577	
	Valor de significación: * P-value < 0,05, ** P-value<0,01, ***P-value<0,001. 
 
 






5.2.2. CARACATERIZACIÓN GENÉTICA DE LA RAZA OVINA ROJA 
MALLORQUINA 
Los parámetros de diversidad genética de la raza ovina Roja Mallorquina se 
encuentran en la tabla17. 
El número de alelos por locus (Na) varía en un rango entre dos (ETH10) y trece 
(CSRD247, HSC y TGLA126). El microsatélite ETH10 presenta poca diversidad, como se 
observa en la tabla 15, con uno de los alelos con una frecuencia de 90,56%. La menor 
riqueza alélica (RA) la presenta el marcador BM8125 (3,58) y la mayor el HSC (8,38). En 
cuanto al número efectivo  de alelos (Ae) varía entre 2,21 para BM1824 y 7,90 para HSC. 
Los valores de contenido de información polimórfica (PIC) obtenidos son superiores a 
0.5 en todos los microsatélites, excepto para el ETH10, por lo que son muy informativos 
en la raza Roja Mallorquina y 12 marcadores se desvían del equilibrio Hardy-Weinberg 
(HWE) (p<0,05). 
La mayoría de marcadores presentan una heterocigosis esperada entre 0,500 a 0,750, 
presentando los microsatélites CSRD247, CSSM66, HSC, ILSTS011, INRA35 y MAF209 altos 
valores de heterocigosis esperada. La mayoría de los microsatélites presentan una 
heterocigosis observada moderada, que oscila entre 0,163 y 0,825. Los microsatélites 
BM1824, ETH10 y ETH225 presentan valores de heterocigosis observada bajos (0,418, 
0,163 y 0,443 respectivamente). 
En cuanto a la variabilidad genética dentro de la raza, tres microsatélites presentan 
valores negativos de FIS, aunque no son significativamente diferentes de 0: BM6526, 












Microsatélites, Número de alelos (Na), Riqueza alélica (RA), Número efectivo de alelos (Ae), Heterocigosidad 
esperada (He) y observada (Ho), FIS, intervalo de confianza de FIS al 95% con 1000 remuestreos (IC), 
Contenido de Información Polimórfica (PIC) y  desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg. 
Microsatél ite  Na RA Ae He Ho F IS IC  PIC P-Value 
BM1824 5 4,06 2,21 0,550 0,418 0,242 ( 0,10 -  0,39) 0,509 ** 
BM6506 9 4,94 3,05 0,677 0,600 0,114 (-0,04 -  0,24) 0,624 - 
BM6526 9 4,29 2,62 0,622 0,663 -0,065 (-0,22 -  0,10) 0,549 - 
BM8125 5 3,58 2,36 0,580 0,646 -0,114 (-0,26 -  0,02) 0,517 - 
CSRD247 13 7,61 6,60 0,854 0,825 0,034 (-0,07 -  0,13) 0,831 - 
CSSM66 9 5,86 4,15 0,764 0,679 0,111 (-0,01 -  0,23) 0,729 - 
D5S2 5 4,25 3,01 0,672 0,548 0,186 ( 0,01 -  0,33) 0,618 ** 
ETH10 2 1,88 1,20 0,171 0,163 0,050 (-0,12 -  0,29) 0,155 - 
ETH225 5 4,05 2,61 0,620 0,443 0,287 ( 0,12 -  0,44) 0,565 ** 
HSC 13 8,38 7,90 0,877 0,687 0,079 (-0,02 -  0,16) 0,856 - 
ILSTS011 7 5,60 4,53 0,879 0,810 0,096 (-0,03 -  0,21) 0,861 - 
INRA35 8 4,78 3,17 0,784 0,709 0,276 ( 0,14 -  0,42) 0,748 *** 
INRA63 12 8,12 7,05 0,689 0,500 0,136 ( 0,01 -  0,24) 0,632 *** 
MAF065 7 3,69 2,46 0,813 0,722 -0,069 (-0,23 -  0,07) 0,781 - 
MAF209 11 6,06 5,21 0,864 0,747 0,113 (-0,01 -  0,23) 0,843 - 
McM527 7 5,36 3,86 0,597 0,638 0,331 ( 0,18 -  0,47) 0,540 *** 
OarCP20 8 4,81 3,41 0,746 0,500 0,087 (-0,06 -  0,21) 0,708 - 
OarCP34 6 4,45 2,74 0,711 0,650 0,050 (-0,11 -  0,21) 0,658 - 
OarFCB011 11 8,05 7,69 0,640 0,609 0,218 ( 0,10 -  0,33) 0,596 ** 
OarFCB048  10 5,88 3,21 0,693 0,675 0,026 (-0,11 -  0,15) 0,661 - 
OarFCB304 9 4,82 3,18 0,690 0,595 0,139 (-0,03 -  0,28) 0,634 ** 
RM006 8 5,07 4,13 0,763 0,701 0,081 (-0,05 -  0,20) 0,717 - 
SPS115 6 4,55 3,40 0,710 0,506 0,288 ( 0,14 -  0,43) 0,657 ** 
TGLA053 11 7,77 5,41 0,820 0,705 0,141 ( 0,02 -  0,25) 0,798 * 
TGLA122 10 6,29 4,26 0,770 0,550 0,287 ( 0,17 -  0,40) 0,733 *** 
TGLA126 13 8,12 7,10 0,865 0,595 0,313 ( 0,18 -  0,43) 0,844 *** 
Media 8,42 5,47 4,10 0,709 0,611 0,132 (-0,01 - 0,26) 0,668 
 
Valor de significación: * P-value < 0,05, ** P-value<0,01, ***P-value<0,001. 







5.2.3. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LA RAZA OVINA MENORQUINA 
 
Los parámetros de diversidad genética de la raza ovina Menorquina se encuentran en 
la tabla 18. 
El número de alelos por locus (Na) varía en un rango entre 2 (ETH10) y 11 (HSC, 
OarFCB304 y TGLA053). La menor riqueza alélica (RA) la presenta el microsatélite BM6506 
(3,92) y la mayor el microsatélite HSC (8,24). El menor número de alelos efectivos (Ae) lo 
presenta el marcador OarFCB48 (1,83) y el mayor HSC (7,43). 
En esta raza los marcadores muestran ser muy informativos al presentar un contenido 
de información polimórfica (PIC) superior a 0,5, excepto ETH10 con un PIC de 0,021. Seis 
marcadores se desvían del equilibrio Hardy-Weinberg (HWE). 
Estos marcadores presentan en la raza Menorquina valores de heterocigosis esperada 
(He) que oscilan entre 0,460 y 0,875 y valores de heterocigosis observada (Ho) entre 0,417 
y 0,833. Ningún marcador presenta valores negativos de FIS mientras que seis de ellos 
presentan valores positivos significativos que indican un exceso de homocigotos en estos 
marcadores. 








Microsatélites, Número de alelos (Na), Riqueza alélica (RA), Número efectivo de alelos (Ae), Heterocigosidad 
esperada (He) y observada (Ho), FIS, intervalo de confianza de FIS al 95% con 1000 remuestreos (IC), 
Contenido de Información Polimórfica (PIC) y desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg. 
Microsatél ite  Na RA Ae He Ho F IS IC  PIC P-Value 
BM1824 5 4,73 3,53 0,725 0,723 0,002 (-0,14 -  0,14) 0,676 - 
BM6506 6 3,92 2,75 0,643 0,543 0,157 (-0,06 -  0,37) 0,566 - 
BM6526 7 5,76 3,65 0,734 0,688 0,063 (-0,07 -  0,20) 0,694 - 
BM8125 6 4,72 2,59 0,621 0,604 0,027 (-0,14 -  0,18) 0,582 - 
CSRD247 10 5,48 3,90 0,751 0,729 0,030 (-0,14 -  0,19) 0,703 - 
CSSM66 10 7,10 5,99 0,842 0,652 0,228 ( 0,07 -  0,38) 0,812 *** 
D5S2 5 4,37 3,04 0,682 0,667 0,024 (-0,27 -  0,28) 0,613 - 
ETH10 2 1,22 1,02 0,022 0,022 0,000 (-0,03 -  0,00) 0,021 - 
ETH225 6 4,42 2,51 0,608 0,500 0,180 (-0,06 -  0,39) 0,563 ** 
HSC 11 8,24 7,43 0,821 0,767 0,120 (-0,01 -  0,25) 0,779 - 
ILSTS011 8 5,74 3,23 0,875 0,771 0,209 ( 0,02 -  0,38) 0,852 ** 
INRA35 7 4,55 3,37 0,698 0,553 0,210 ( 0,03 -  0,37) 0,659 - 
INRA63 10 6,27 4,50 0,711 0,563 0,144 (-0,02 -  0,30) 0,654 - 
MAF065 6 4,20 3,38 0,827 0,771 0,123 (-0,07 -  0,29) 0,795 - 
MAF209 8 6,64 5,49 0,786 0,674 0,068 (-0,06 -  0,19) 0,749 - 
McM527 9 6,80 6,12 0,712 0,625 0,312 ( 0,13 -  0,48) 0,648 ** 
OarCP20 9 6,97 6,16 0,845 0,583 0,016 (-0,11 -  0,14) 0,816 - 
OarCP34 7 5,02 3,10 0,846 0,833 0,060 (-0,18 -  0,26) 0,818 - 
OarFCB011 6 5,72 5,19 0,687 0,647 0,067 (-0,12 -  0,25) 0,630 - 
OarFCB048  7 4,00 1,83 0,460 0,417 0,094 (-0,12 -  0,30) 0,425 - 
OarFCB304 11 6,14 3,57 0,728 0,651 0,107 (-0,09 -  0,27) 0,678 - 
RM006 7 5,07 2,98 0,672 0,605 0,102 (-0,11 -  0,29) 0,628 - 
SPS115 6 4,49 2,97 0,670 0,660 0,016 (-0,19 -  0,23) 0,612 - 
TGLA053 10 7,62 6,37 0,852 0,830 0,026 (-0,10 -  0,14) 0,825 - 
TGLA122 9 6,94 4,45 0,784 0,426 0,460 ( 0,24 -  0,64) 0,753 *** 
TGLA126 10 7,01 3,74 0,740 0,596 0,197 ( 0,03 -  0,34) 0,714 * 
Media 15,23 5,50 3,96 0,705 0,619 0,117 (-0,06 - 0,28) 0,664 
 
Valor de significación: * P-value < 0,05, ** P-value<0,01, ***P-value<0,001. 







5.2.4. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE LA RAZA OVINA MALLORQUINA 
Los parámetros de diversidad genética de la raza ovina Mallorquina se encuentran en 
la tabla 19. 
El número de alelos por locus (Na) varía entre 2 (ETH10) y 14 (HSC). El marcador HSC 
presenta la mayor riqueza alélica (RA=8,28) y el mayor número de alelos efectivos (Ae) lo 
presenta TGLA126 (7,23). Destaca el marcador ETH225 con ocho alelos, una riqueza 
alélica de 4,09 y un número efectivo de alelos muy bajo de 1,82.  
Los valores de contenido de información polimórfica (PIC) obtenidos son superiores a 
0,5 en casi todos los microsatelites, excepto en el marcador ETH10 que su escaso 
polimorfismo lo hace no informativo y los marcadores BM6506, D5S2, ETH225 e INRA35 
que son medianamente informativos. Siete marcadores se desvían del equilibrio Hardy-
Weinberg (HWE) p< 0,05. 
Estos marcadores presentan en la raza una heterocigosis esperada (He) entre 0,453 y 
0,868. La mayoría de microsatélites presentan una heterocigosis observada (Ho) entre 
0,500 y 0,750, con ocho marcadores (BM1824, CSSM66, HSC, ILSTS011, OarFCB304, 
SPS115, TGLA053 y TGLA126) con valores superiores a 0,750. Cuatro microsatélites 
presentan una heterocigosis observada inferior a 0,500 (ETH10, ETH225, INRA35 y 
OarCP20). 
En cuanto a la variabilidad genética dentro de la raza, se observa que ocho de los 
microsatélites utilizados presentan valores negativos de FIS, pero solo para el marcador 
RM0006 es significativo. 
 








Microsatélites, Número de alelos (Na), Riqueza alélica (RA), Número efectivo de alelos (Ae), Heterocigosidad 
esperada (He) y observada (Ho), FIS, intervalo de confianza de FIS al 95% con 1000 remuestreos (IC), 
Contenido de Información Polimórfica (PIC) y desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg. 
Microsatél ite  Na RA Ae He Ho F IS IC  PIC P-Value 
BM1824 5 4,65 3,94 0,752 0,758 -0,007 (-0,15 -  0,13) 0,703 - 
BM6506 6 3,94 1,86 0,467 0,508 -0,089 (-0,21 -  0,03) 0,435 - 
BM6526 9 5,40 2,98 0,669 0,530 0,209 ( 0,05 -  0,38) 0,625 ** 
BM8125 6 4,29 2,55 0,612 0,561 0,085 (-0,07 -  0,23) 0,570 - 
CSRD247 10 6,21 3,99 0,755 0,712 0,058 (-0,06 -  0,17) 0,714 - 
CSSM66 11 7,64 6,74 0,858 0,846 0,014 (-0,09 -  0,11) 0,835 - 
D5S2 6 3,75 2,20 0,550 0,594 -0,081 (-0,24 -  0,09) 0,494 - 
ETH10 2 1,15 1,02 0,015 0,015 0,000 (-0,02 - -0,00) 0,015 - 
ETH225 8 4,09 1,82 0,453 0,379 0,164 (-0,03 -  0,36) 0,426 * 
HSC 14 8,28 6,76 0,805 0,842 0,030 (-0,07 -  0,12) 0,768 - 
ILSTS011 7 4,32 1,88 0,859 0,833 -0,011 (-0,15 -  0,13) 0,836 - 
INRA35 8 4,39 3,01 0,472 0,477 0,100 (-0,07 -  0,27) 0,447 ** 
INRA63 11 6,22 3,92 0,673 0,606 0,031 (-0,11 -  0,15) 0,616 - 
MAF065 5 3,61 2,45 0,819 0,712 0,060 (-0,14 -  0,25) 0,793 * 
MAF209 10 7,09 5,35 0,751 0,727 0,132 ( 0,00 -  0,26) 0,717 - 
McM527 8 5,57 4,01 0,596 0,561 0,774 ( 0,66 -  0,88) 0,530 *** 
OarCP20 9 6,24 5,47 0,757 0,172 0,099 (-0,02 -  0,21) 0,718 - 
OarCP34 7 5,70 4,09 0,823 0,742 0,277 ( 0,11 -  0,42) 0,791 *** 
OarFCB011 6 5,46 4,96 0,762 0,552 -0,046 (-0,16 -  0,07) 0,724 - 
OarFCB048  10 5,96 5,09 0,810 0,727 0,103 (-0,04 -  0,22) 0,775 - 
OarFCB304 9 4,82 3,05 0,678 0,767 -0,132 (-0,31 -  0,01) 0,622 - 
RM006 6 4,48 2,60 0,621 0,682 -0,100 (-0,20 - -0,01) 0,579 - 
SPS115 8 6,29 4,96 0,805 0,862 -0,071 (-0,17 -  0,02) 0,773 - 
TGLA053 11 7,72 4,91 0,803 0,769 0,042 (-0,08 -  0,16) 0,779 - 
TGLA122 11 5,87 2,96 0,667 0,606 0,092 (-0,05 -  0,23) 0,633 * 
TGLA126 11 8,10 7,23 0,868 0,862 0,008 (-0,09 -  0,11) 0,847 ** 
Media 16,46 5,43 3,84 0,681 0,631 0,067 (-0,07 - 0,19) 0,645 
 
Valor de significación: * P-value < 0,05, ** P-value<0,01, ***P-value<0,001. 







5.2.5. DIVERSIDAD GENÉTICA DE LAS POBLACIONES OVINAS DE BALEARES 
En el conjunto de las cinco poblaciones de Baleares se observan un total de 292 alelos, 
con un número medio de alelos (MNA) de 7,59, variando entre 5,50 en la población de 
Formentera y 8,42 en la Roja Mallorquina. La riqueza alélica media (RA) es 5,83, siendo la 
población de Ibiza de la raza Ibicenca la que menor riqueza alélica presenta (RA = 4,41) y 
la Menorquina la que presenta mayor riqueza alélica (RA = 5,5). La media de alelos únicos 
de las cinco poblaciones es 0,24 ± 0,1, presentando el menor valor la Ibicenca 0,18 y el 
mayor la Roja Mallorquina 0,31 (tabla 20). 
Todos los marcadores son polimórficos, presentan valores de PIC elevados y son 
informativos a excepción del ETH10 para todas las razas y el ETH225. Los resultados de la 
prueba de equilibrio muestran que la mayoría de los marcadores empleados están en 
equilibrio en las cinco razas, excepto en la población de Ibiza de la raza Ibicenca, que tiene 
17 marcadores en desequilibrio. Todas las poblaciones presentan marcadores 
desequilibrados, pero después de la corrección de Bonferroni se quedan solo con tres las 
poblaciones Roja Mallorquina, Menorquina y Mallorquina, con dos la población de 
Formentera y con diez la población de Ibiza de la raza Ibicenca. 
Las cinco razas presentan una heterocigosis esperada y una heterocigosis observada 
entre 0,500 y 0,750. Los valores de heterocigosis esperada (He) son muy similares para las 
poblaciones de Formentera de la raza Ibicenca, Mallorquina, Roja Mallorquina y 
Menorquina y son algo inferiores en la población de Ibiza de la raza Ibicenca. La 
heterocigosis observada (Ho) es similar en todas las poblaciones de Baleares, siendo en 
todos los casos el Ho inferior a la He. 
En cuanto a la variabilidad genética dentro de la raza, el valor de FIS se desvía 
significativamente de 0 en todas las poblaciones. La población de Formentera de la raza 






Ibicenca es la que presenta un FIS mayor (0,18) y la población de Ibiza de la raza Ibicenca y 
la Mallorquina las que presentan valores menores (0,06 y 0,07 respectivamente). 
Tabla	20-	Diversidad	genética	de	las	poblaciones	ovinas	de	Baleares.	
Número de animales analizados por población (N), número medio de alelos por población con su desviación 
estándar (NMA), riqueza alélica (RA), Alélos únicos por población (Au), Heterocigosis esperada (He),  
Heterocigosis observada (Ho), FIS con su intervalo de confianza IC y número de marcadores desviados significativamente 
del HWE. 
POBLACIONES N NMA RA Au He Ho F IS IC HWE* 
FORMENTERA 24 5,50 ±1,66 4,82 0,24 0,68 ±0,03 0,56±0,02 0,18 (0,07 - 0,24) 2 
IBICENCA 100 8,19 ±2,86 4,41 0,18 0,62 ±0,04 0,58 ±0,01 0,06 (0,03 - 0,09) 10 
ROJA MALLOR. 80 8,42 ±2,89 5,47 0,31 0,71 ±0,03 0,61±0,01 0,14 (0,10 - 0,16) 3 
MENORQUINA 48 7,61 ±2,19 5,5 0,24 0,71 ±0,03 0,62±0,01 0,13 (0,07 - 0,15) 3 
MALLORQUINA 66 8,23 ±2,61 5,43 0,22 0,68 ±0,04 063±0,01 0,07 (0,04 - 0,09) 3 
Medias 
 
7,59 ±1,21 5,83 0,24±0,1 0,68±0,04 0,60±0,03 0,16 (0,15 - 0,18) 4,2 
* Después de la corrección de Bonferroni. 
5.3. DIVERSIDAD GENÉTICA INTERPOBLACIONAL 
5.3.1.-  DIVERSIDAD ENTRE LAS POBLACIONES DE BALEARES 
Estadísticos F 
Los resultados de los valores estadísticos F y del Coeficiente GST para cada 
microsatélite para las cinco poblaciones se presentan en la tabla 21.  
Los marcadores BM8125 y OarFCB304 presentan valores negativos de FIS (-0,018 y -
0,004 respectivamente) y 17 marcadores presentan un FIS superior a 0,05. 
En el análisis de la diferenciación genética entre las poblaciones respecto a la 
población total, FST, los marcadores que más contribuyen a la diferenciación de las 
subpoblaciones respecto al total de poblaciones son ETH225 (0,201), ILSTS011 (0,202), 
MAF065 (0,169) y OarCP34 (0,236).  Los que contribuyen menos son McM527 (0,046) y 
TGLA053 (0,045). 
Al analizar la diferenciación entre poblaciones analizando las frecuencias alélicas con 
el estadístico GST los valores obtenidos para cada locus, resultan similares a los obtenidos 
en el FST, siendo los marcadores que más contribuyen ETH225 (0,205), ILSTS011 (0,145) y 
OarCP34 (0,130) y los que menos 0,040  para el INRA35 (0,040) y TGLA053 (0,042). 








Loci  GST F IS F IT FST 
BM1824 0,108 0,035 0,146 0,115 
BM6506 0,065 0,055 0,121 0,070 
BM6526 0,090 0,013 0,154 0,143 
BM8125  0,094 -0,018 0,134 0,150 
CSRD247  0,070 0,094 0,142 0,054 
CSSM66 0,076 0,098 0,206 0,120 
D5S2 0,073 0,041 0,097 0,058 
ETH10 0,051 0,010 0,081 0,072 
ETH225  0,205 0,212 0,370 0,201 
HSC 0,075 0,038 0,131 0,097 
ILSTS011 0,145 0,094 0,277 0,202 
INRA35 0,040 0,119 0,165 0,053 
INRA63 0,077 0,106 0,178 0,080 
MAF065 0,119 0,038 0,201 0,169 
MAF209 0,082 0,113 0,227 0,129 
McM527 0,051 0,326 0,357 0,046 
OarCP20  0,047 0,124 0,191 0,077 
OarCP34  0,130 0,137 0,340 0,236 
OarFCB011 0,081 0,060 0,164 0,110 
OarFCB048 0,125 0,009 0,127 0,119 
OarFCB304 0,075 -0,004 0,137 0,140 
RM006 0,057 0,052 0,113 0,064 
SPS115 0,071 0,075 0,172 0,104 
TGLA053 0,042 0,083 0,124 0,045 
TGLA122  0,066 0,157 0,227 0,082 
TGLA126  0,091 0,309 0,375 0,096 
En negrita los valores más altos, subrayados los valores más bajos. 
Intervalo de confianza estimado en 95%. 
   






Los valores medios de los estadísticos F para las cinco poblaciones ovinas de Baleares 
son: FIS 0,093 (IC 0,07 - 0,13), FIT 0,191 (IC 0,17 -  0,23) y FST 0,108(IC 0,09 - 0,1). 
 
En la tabla 22 se presentan los resultados obtenidos para FST entre pares de 
poblaciones en la parte superior y el número de migrantes (Nm) en la parte inferior. Los 
valores más altos de FST se encuentran entre la población de Ibiza de la raza Ibicenca y las 
demás, con valores de 0,13 para la población de Formentera de la raza Ibicenca, Roja 
Mallorquina y Mallorquina, y un valor de 0,12 para la Menorquina. Los valores menores 
los presenta la Roja Mallorquina con 0,05 respecto a la Menorquina y Mallorquina. 
En los resultados obtenidos con el cálculo del número de migrantes se observa que el 
valor menor es para la población ibicenca de la raza Ibicenca respecto al resto de razas de 
baleares, especialmente de la Ibicenca con la Roja Mallorquina, que presenta un Nm de 
1,60. El mayor intercambio lo soportarían la Roja Mallorquina y la Menorquina, dado que 




  FOR IBI  RMA MEN MLL 
FOR ---------- 0,13 0,08 0,08 0,09 
IBI  1,65 ---------- 0,13 0,12 0,13 
RMA 2,72 1,60 ---------- 0,05 0,05 
MEN 3,05 1,78 5,25 ---------- 0,06 
MLL 3,05 1,64 4,39 3,88 ---------- 
FOR: Población ovina de Formentera raza Ibicenca, IBI: Población ovina de Ibiza raza Ibicenca, RMA: 
Población ovina raza Roja Mallorquina, MEN: Población ovina raza Menorquina, MLL: Población ovina raza 
Mallorquina. 
 
Análisis Factorial  de Correspondencia  
En la figura 42 se representan los resultados del Análisis Factorial de Correspondencia 
de las poblaciones de Baleares. La mayoría de los individuos se muestran muy próximos 






entre sí respecto a la población correspondiente, aunque hay poblaciones que muestran 
cierta dispersión genética. Los tres primeros ejes explican un 85,99% de la variación total. 
La primera raza que se separa es la Ibicenca (eje 1), seguida de la Roja Mallorquina (eje 2) 






Azul: Ibicenca; Amarillo: Formentera; Rosa: Mallorquina; Gris: Menorquina; Blanco: Roja Mallorquina. 
 
 
En la figura 43 se presenta la distribución espacial de las poblaciones evidenciándose 
la separación de la población de Ibiza de la raza Ibicenca de las demás. 























Distancias genéticas entre individuos 
 
En el árbol de distancias individuales (DSA) construido con el algoritmo Neigbor-joining 
se observa el agrupamiento entre los individuos de las cinco poblaciones estudiadas 
(figura 44). En general los individuos de una población se agrupan juntos con los demás de 
su población, aunque hay algunos individuos que se agrupan con los de otras poblaciones. 
Los individuos de la población de Formentera de la oveja Ibicenca forma dos 
agrupamientos bien diferenciados, uno más próximo a la oveja Menorquina y otro más 
relacionado con la oveja Mallorquina. 
 
Figura	44.-	Árbol	de	distancias	individuales	DAS	construido	con	el	algoritmo	NJ.	
Verde: Formentera, Rojo: Ibicenca, Lila: Roja Mallorquina, Azul claro: Menorquina, Amarillo: Mallorquina. 






Distancias genéticas entre las poblaciones ovinas de Baleares 
La tabla 23 contiene los resultados de las distancias genéticas entre pares de 
poblaciones. Los valores más altos se encuentran entre la población de Ibiza de la raza 
Ibicenca y las demás y los más bajos entre la Roja Mallorquina y Menorquina. En el caso 
de la Distancia DA, la población de Formentera muestra valores similares a los de la 
población de Ibiza con el resto de las razas de Baleares, siendo la distancia entre las dos 






FOR IBI  RM MEN MALL 
FOR --- 0,23 0,20 0,18 0,19 
IBI  0,14 --- 0,20 0,18 0,21 
RMA 0,09 0,15 --- 0,13 0,12 
MEN 0,08 0,13 0,05 --- 0,11 
MLL 0,10 0,14 0,06 0,06 --- 
FOR: Población ovina de Formentera raza Ibicenca, IBI: Población ovina de Ibiza raza Ibicenca, RMA: Roja 
Mallorquina, MEN: Menorquina, MLL: Mallorquina. 
 
 
Con los valores de distancia de Reynolds se construye una Neigbor-Net en la que se 
observa cómo las dos poblaciones de la raza Ibicenca se separan del resto aunque la 
distancia genética entre ambas poblaciones es grande (figura 45). 
 
 














Estudio de la subestructura de las poblaciones 
 
Se estudia la estructura genética de la población y se determina el número de 
poblaciones óptimas estadísticamente. De los resultados se concluye que no es posible 
determinar el K óptimo ni con el método de Evanno ni a través del logaritmo de la 













Finalmente, se analiza la estructura de las poblaciones con el programa STRUCTURE v. 
2.1 (Pritchard et al., 2000). En este análisis se hacen 10 repeticiones, considerando de K=2 
hasta K=6. En la tabla 24 se presentan los resultados de contribución de cada población a 
cada clúster cuando K=5 (tabla 24). 
 
 











1 2 3 4 5 
FOR 0.941 0.019 0.023 0.012 0.004 
IBI  0.092 0.024 0.021 0.018 0.844 
RMA 0.036 0.035 0.036 0.880 0.012 
MEN 0.101 0.814 0.036 0.030 0.018 
MLL 0.043 0.028 0.888 0.024 0.017 
Poblaciones Ovinas de Baleares: FOR Formentera, IBI Ibicenca, RMA Roja Mallorquina, MEN 
Menorquina, MLL Mallorquina 
 
 
La representación gráfica de los resultados del estudio con el programa STRUCTURE se 
realiza mediante el programa DISTRUCT (figura 47). Cada individuo se representa con una 
línea vertical y cada color representa un clúster diferente. Cuando se asume la existencia 
de dos poblaciones ancestrales (K=2), se forma una separación de la población de Ibiza de 
la raza Ibicenca del resto de poblaciones. Cuando se considera K=3 se separa la raza Roja 
Mallorquina. Cuando se considera K=4 se separa la raza Mallorquina. Con K=5 cada una de 
las poblaciones forma un clúster bien diferenciado, aunque hay algunos individuos de la 
población de Ibiza de la raza Ibicenca y algunos de la raza Menorquina que se agrupan en 
el mismo clúster que la población de Formentera de la raza Ibicenca. Cuando K=6 la 
población de Formentera de la raza Ibicenca se subdivide en dos grupos bien 
diferenciados, hecho que ya se había detectado en el árbol de distancias individuales. Las 
dos poblaciones de la raza Ibicenca se diferencian una de otra desde K=2, mostrándose la 
de Ibiza como la más diferenciada de las cinco poblaciones ovinas de Baleares. 








FOR: Formentera, IBI: Ibicenca,  RMA: Roja Mallorquina, MEN: Menorquina, MLL: Mallorquina. 
 
 
5.3.2. DIVERSIDAD GENÉTICA ENTRE LAS POBLACIONES DE BALEARES Y 
OTRAS RAZAS OVINAS DE ESPAÑA 
 
Se estudian las relaciones genéticas de las cinco poblaciones de Baleares con otras 
razas ovinas españolas que representan los tres troncos establecidos según el grosor de la 
fibra de la lana: tipo fino (Merino Español MER, Merino Precoz MPZ y Merino Fleischschaf 
FLE), del tipo grueso (Churra CHU) y lana de tipo entrefino (Segureño SEG) (tabla 25). 








RAZA Acrónimo N 
FORMENTERA FOR 24 
IBICENCA IBI 100 
ROJA MALLORQUINA RMA 78 
MENORQUINA MEN 44 
MALLORQUINA MLL 66 
MERINO PRECOZ MPZ 38 
FLEISCHSCHAF FLE 46 
SEGUREÑA SEG 49 
MERINO MER 44 
CHURRA CHU 46 
 
El número medio de alelos en las razas estudiadas es alto y similar en ambos grupos 
Balear y continental (7,59±1,21 frente a 7,44 ±3,11) con un valor medio de 7,52±1,77 
(tabla 27). La riqueza alélica y la riqueza de alelos privados también son similares en 
ambos grupos (4,11 ±1,19 y 0,26±0,13 respectivamente). Entre las razas de Baleares la 
población de Formentera de la raza Ibicenca presenta el valor más bajo de número medio 
de alelos (5,50 ±1,66) mientras la población de Ibiza de la raza Ibicenca muestra el valor 
más bajo en riqueza alélica (3,57). Los valores más altos para el número medio de alelos 
se observan en la raza Churra (10,00 ±3,11), Segureña (8,50 ±2,98) y Roja Mallorquina 
(8,42 ±2,89). Fleischschaf, Merino Precoz y la población de Ibiza de la raza Ibicenca 
presentan los valores más bajos en riqueza de alelos privados (0,15, 0,12 y 0,18 
respectivamente). Sin embargo la diversidad genética es alta (He = 0,69 ±0,03), con valores 
similares en las razas de las Islas Baleares y en las Ibéricas (0,68±0,04 frente a 0,70±0,04). 
La población de Formentera de la raza Ibicenca muestra el valor más alto de FIS (0,18) y el 
valor más bajo se encuentra en el Merino Precoz y Fleischschaf (0,03 en ambas), seguidas 
de la población de Ibiza de la raza Ibicenca (0,05). La mayoría de los marcadores se 






encuentran en equilibrio HWE, con una media de 3,6±1,76 alelos en desequilibrio por 




Los resultados fueron obtenidos con el análisis de 26 microsatelites. Tamaño de la muestra (N), 
Número medio de alelos (MNA), Riqueza Alélica (RA), Riqueza de alelos privados (Au), 
Heterocigosidad esperada (He) y observada (Ho), Deficit de heterocigosidad (FIS), su intervalo de 
confianza IC y Número de loci en desequilibrio (HWE). 
  RAZA N NMA RA Au He Ho F IS IC HWE 
Baleares FOR 24 5,50 ±1,66 3,91 0,24 0,68 ±0,03 0,56± 0,02 0,18 (0,08 - 0,24) 2** 
 
IBI  100 8,19 ±2,86 3,57 0,18 0,62 ±0,04 0,58 ±0,01 0,05 (0,03 - 0,09) 10** 
 
RMA 80 8,42 ±2,89 4,26 0,31 0,71 ±0,03 0,61±0,01 0,13 (0,10 - 0,16) 3 
 
MEN 48 7,61 ±2,19 4,28 0,24 0,71 ±0,03 0,62±0,01 0,12 (0,07 -  0,15) 3 
 
MALL 66 8,23 ±2,61 4,2 0,22 0,68 ±0,04 0,63±0,01 0,07 (0,04 - 0,09) 3 
Media(SD) 74,2 7,59 ±1,21 4,04 ±030 0,24±0,1 0,68±0,04 0,60±0,03 0,16 (0,15 - 0,18) 4,2 
Ibericas MPZ 38 5,85 ±2,29 3,78 0,12 0,67 ±0,03 0,65±0,02 0,03 (-0,02 - 0,06) 1 
 
FLE 46 6,08 ±1,98 3,81 0,15 0,66 ±0,03 0,65±0,01 0,03 (-0,02 - 0,05) 1 
 
SEG 49 8,50 ±2,98 4,54 0,3 0,74 ±0,03 0,67±0,01 0,1 (0,06 - 0,12) 4 
 
MER 44 6,77 ±2,83 3,97 0,28 0,68 ±0,04 0,62±0,01 0,07 (0,02 - 0,10) 4 
 
CHU 46 10,00±3,11 4,77 0,57 0,75 ±0,03 0,65±0,01 0,13 (0,08 - 0,16) 5 
Media(SD) 44,6 7,44 ±1,77 4,17 ±0,45 0,28±0,18 0,70±0,04 0,65±0,02 0,13 (0,11 - 0,14) 3 
Media(SD) 
(Baleares+Ibericas) 
59,4 7,52±2,54 4,11 ±1,19 0,26±0,13 0,69±0,03 0,62 ±0,01 0,15 (0,12 - 0,18) 3,6 
FOR: Población de Formentera de la raza Ibicenca, IBI: Población de Ibiza de la raza Ibicenca, RMA: 
Roja Mallorquina, MLL: Mallorquina; MEN: Menorquina, CHU: Churra; MER: Merino, SEG: Segureño, 
MPZ: Merino Precoz, FLE: Fleischschaf. (*p < 0.05; **p < 0.01). 
 
Di stancias genéti cas entre poblaciones 
La representación gráfica de los valores de FST entre pares de poblaciones y la matriz 
de distancias DA entre pares de poblaciones muestran que la población de Ibiza de la raza 
Ibicenca presenta la mayor diferenciación genética, para las razas de Baleares (tabla 27). 
Entre las razas Ibéricas las razas derivadas del Merino muestran la mayor distancia 
genética. Los valores de distancia genética de Reynolds muestran resultados equivalentes 
a los de la distancia DA.  








  FOR IBI  RMA MEN MLL MPZ FLE SEG MER CHU Media 
FOR  - 0,23 0,2 0,18 0,19 0,26 0,23 0,19 0,21 0,19 0,21 
IBI  0,14 - 0,2 0,18 0,21 0,25 0,23 0,2 0,26 0,21 0,22 
RMA 0,09 0,15 - 0,13 0,12 0,17 0,19 0,12 0,18 0,13 0,15 
MEN 0,08 0,13 0,05 - 0,11 0,19 0,18 0,11 0,18 0,12 0,15 
MLL 0,1 0,14 0,06 0,06 - 0,19 0,16 0,11 0,17 0,13 0,15 
MPZ 0,14 0,17 0,1 0,1 0,12 - 0,12 0,17 0,22 0,2 0,18 
FLE 0,11 0,14 0,09 0,1 0,09 0,06 - 0,14 0,21 0,16 0,17 
SEG 0,07 0,12 0,05 0,04 0,05 0,08 0,07 - 0,17 0,11 0,14 
MER 0,1 0,17 0,09 0,1 0,1 0,13 0,11 0,08 - 0,19 0,19 
CHU 0,06 0,13 0,04 0,03 0,05 0,09 0,06 0,03 0,08 -    
Media 0,1 0,14 0,07 0,07 0,08 0,09 0,08 0,05 0,08     
FOR: Población de Formentera de la raza Ibicenca, IBI: Población de Ibiza de la raza Ibicenca,  RMA: Roja 
Mallorquina, MLL: Mallorquina; MEN: Menorquina, CHU: Churra; MER: Merino, SEG: Segureño, MPZ: 




FOR: Población de Formentera de la raza Ibicenca; IBI: Población de Ibiza de la raza Ibicenca; RMA: Roja 
Mallorquina; MEN: Menorquina; MLL: Mallorquina; MPZ: Merino Precoz; FLE: Fleischschaf; SEG: Segureño; 
MER: Merino; CHU: Churra. 







En la representación Neighbor-Net de la distancia genética de Reynolds, las razas Roja 
Mallorquina, Menorquina y Mallorquina forman un clúster en la misma rama que la 
Churra. En el extremo opuesto la población de Formentera y la población de Ibiza de la 
raza Ibizenca comparten la misma rama, pero con posiciones divergentes y gran distancia. 
Los derivados del Merino, Merino Precoz y Fleischschaf forman un clúster diferenciado del 
resto de razas, mientras que las razas Merina y Segureña están situados a mitad de la 






FOR: Población de Formentera de la raza Ibicenca; IBI: Población de Ibiza de la raza Ibicenca; RMA: 
Roja Mallorquina; MEN: Menorquina; MLL: Mallorquina; MPZ: Merino Precoz; FLE: Fleischschaf; 
SEG: Segureño; MER: Merino; CHU: Churra. 







Estructura genética de las poblaciones 
Se estudia la estructura genética de las poblaciones y se estima el K optimo con el 
método de Evanno (Evanno et al., 2005). Se obtiene una curva con dos picos (K=3 y K=5) 















  1  2 3 4 5 6 7 8 
FOR 0,20 0,01 0,02 0,05 0,01 0,02 0,02 0,67 
IBI  0,07 0,01 0,01 0,83 0,02 0,03 0,02 0,02 
RMA 0,03 0,02 0,01 0,01 0,85 0,03 0,03 0,02 
MEN 0,11 0,02 0,02 0,02 0,02 0,74 0,03 0,04 
MALL 0,05 0,01 0,02 0,02 0,02 0,02 0,84 0,02 
MPZ 0,01 0,89 0,02 0,01 0,05 0,01 0,01 0,00 
FLE 0,01 0,93 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 
SEG 0,80 0,05 0,02 0,01 0,04 0,03 0,04 0,01 
MER 0,02 0,01 0,91 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 
CHU 0,75 0,02 0,02 0,01 0,04 0,11 0,02 0,02 
FOR: Población de Formentera de la raza Ibicenca, IBI: Población de Ibiza de la raza Ibicenca,  RMA: 
Roja Mallorquina, MLL: Mallorquina; MEN: Menorquina, CHU: Churra; MER: Merino, SEG: Segureño, 
MPZ: Merino Precoz, FLE: Fleischschaf. 
 
 
La proporción de asignación de las poblaciones (Q) se presenta en la tabla 28. Todas 
las razas fueron asignadas con altos niveles de Q (valor medio 0,82), que variaban de 0,67 
para la población de Formentera de la raza Ibicenca a 0,93 para la raza Fleischschaf. 
En la figura 51 se muestra una estimación global de la estructura de la población. Cada 
individuo es representado por una línea vertical, que se divide en segmentos de distintos 
colores según la fracción del genoma que se asigna a cada clúster (K). Las líneas negras 
separan las razas estudiadas. Cuando se propone K=2, la población de Ibiza de la raza 
Ibicenca se separa en un grupo homogéneo. Las Razas Fleischschaf y Merino Precoz se 
separan claramente en un grupo único a partir de K=3 hasta K=8, mientras que el Merino 
Español forma otro grupo a partir de K=5, y sin signos evidentes de mezcla de estas razas 
con las demás. La raza Roja Mallorquina se separa en K=4, mientras que las razas 
Mallorquina y Menorquina se separan en K=6. La población de Formentera de la raza 






Ibicenca presenta un clúster uniforme a partir de K=7, a pesar de que varias muestras se 
agrupan con la población de Ibiza de la misma raza. A partir de K=8 todas las razas 
presentan clústers separados excepto la Fleischschaf y la Merino Precoz, y las razas 















Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) 
Los resultados de AMOVA (tabla 29) indican que ni la clasificación filogenética (basada 
en las características de la lana), ni la ubicación geográfica contribuyen significativamente 





 Factor considerados 
 Geografia1 Geografia2 Filogenia3 
Suma de cuadrados/ Grados de 
libertad 
   
          Entre grupos 124.910/1 587.510/5 233.996/2 
          Entre razas dentro de grupos 700.253/8 237.653/4 591.167/7 
          Dentro de razas 8449.704/1178 8449.704/1178 8449.704/1178 
Componente de la varianza    
          Entre grupos 0.04 0.17 0.06 
          Entre razas dentro de grupos 0.72 0.59 0.70 
          Dentro de razas 7.18 7.17 7.20 
Porcentaje de variación    
          Entre grupos 0.54ns 2.20ns 0.70ns 
          Entre razas dentro de grupos 9.02** 7.39** 8.85** 
          Dentro de razas 90.44** 90.40** 90.46 
Estadísticos F    
       Entre groupos (FCT) 0.005 0.02 0.01 
       Entre razas dentro de grupos 
(FSC) 
0.090 0.08 0.09 
       Entre razas (FST)  0.095 0.09 0.10 
Significación: ns, no significativo; **p < 0.01 
1Origen geográfico: Baleares, Península; 2Cada una de las islas Baleares como un factor geográfico; 
3Filogenia: pelo, lana. 
 
Los resultados obtenidos reflejan que si se compara el efecto isla frente a peninsula la mayor 
diferencia se produce entre razas, con un 9,02%; resultando muy baja y no significativa entre 
grupos donde es solo de un 0,54%. Cuando se considera cada isla del archipiélago por separado la 
contribución a la diferenciación entre grupos es algo mayor respecto al caso anterior, pero sigue 
siendo no significativa y con valor de 2,20 % y sigue siendo el factor raza el que aporta mayor 
diferenciación. En el agrupamiento por filogenia (agrupamiento por tipo de lana) se repite la 






misma situación resultando no significativa su contribución a la diferenciación entre grupos y si 
significativa, con un 8,85% del valor de contribución a la diferenciación entre razas.  
 
5.3.3. DIVERSIDAD GENÉTICA ENTRE LAS POBLACIONES OVINAS DE 
BALEARES Y OTRAS RAZAS OVINAS ESPAÑOLAS E INTERNACIONALES 
(Europa, América y África) 
 
Se estudian las relaciones genéticas de las poblaciones ovinas de Baleares con razas de 
diferentes países y continentes: Europa, África e Iberoamérica (tabla 11). 
En este análisis se utilizan 20 microsatélites, que son los comunes analizados en las 35 
razas del estudio. El número medio de alelos para todas las poblaciones (NA) es 7,35, 
presentando el menor número medio de alelos la población de Formentera de la raza 
Ibicenca (5,10) y el mayor la raza Churra (10,45). 
La mayoría de las razas analizadas presentan una Heterocigosis esperada (He) entre 
0,500 y 0,750, la menor He la presenta la oveja Palmera (0,5767). Las cinco razas que 
presentan una heterocigosis mayor pertenecen al grupo de merinos: Merino d’Arles, 
Merino Est-Laine, Polish Merino, Apenninica y Merinizata Italiana (tabla 30). Todas las 
razas presentan una heterocigosis observada (Ho) entre 0,500 y 0,750, excepto en la raza 
Merino Est-A-Laine, que presenta una Ho superior (0,7924). La menor heterocigosis 
observada la presenta la oveja Palmera (0,5156). 
En los resultados FIS en la raza Est-A-Laine presenta un valor negativo (-0,0055), 
aunque no es significativo. La población de Formentera es la que tiene el mayor valor de 




Número de animales analizados por población (N). Número medio de Alelos por población con su desviación 
estándar (NMA) (DE). Heterocigosidad esperada (He) y Heterocigosidad observada (Ho) y sus desviaciones. 
Estadísticos F (FIS) y su intervalo de confianza (IC). 






Población Acrónimo N NMA DE He DE (He)  Ho DE (Ho)  F IS IC 
IBICENCA IBI  100 8,05 3,09 0,592 0,05 0,536 0,01 0,088 ( 0,05 -  0,12) 
MALLORQUINA MLL 66 8,30 2,87 0,673 0,05 0,618 0,01 0,081 ( 0,05 -  0,10) 
MENORQUINA MEN 44 7,65 2,30 0,714 0,04 0,617 0,02 0,134 ( 0,08 -  0,17) 
ROJA MALLORQUINA RMA 78 8,25 3,06 0,711 0,04 0,604 0,01 0,142 ( 0,10 -  0,17) 
FORMENTERA FOR 19 5,10 1,52 0,670 0,03 0,539 0,03 0,192 ( 0,07 -  0,25) 
LOJEÑA LOJ 80 9,50 3,46 0,737 0,03 0,681 0,01 0,077 ( 0,046 -  0,10) 
SEGUREÑA SEG 79 8,50 3,15 0,733 0,04 0,635 0,01 0,119 ( 0,09 -  0,14) 
CHURRA CHU 83 10,45 3,93 0,749 0,03 0,619 0,01 0,166 ( 0,13-  0,19) 
MERINO MER 94 6,70 3,08 0,647 0,04 0,590 0,01 0,085 ( 0,04 -  0,11) 
FLEISCHSCHAF FLE 46 6,05 2,21 0,644 0,04 0,625 0,02 0,032 (-0,02-  0,06) 
MERINO PRECOZ MPZ 38 6,05 2,28 0,686 0,04 0,673 0,02 0,018 (-0,04 -  0,05) 
MERINO BRANCO MBA 30 7,00 2,81 0,727 0,05 0,677 0,02 0,061 ( 0,01 -  0,08) 
MERINO BEIRA BAIXA MBX 30 8,12 2,83 0,729 0,04 0,612 0,02 0,151 ( 0,07 -  0,19) 
MERINO D'ARLES MDA 30 8,00 2,36 0,800 0,01 0,740 0,03 0,079 (-0,00 -  0,12) 
MERINO EST-A-LAINE MEL 30 7,30 1,57 0,798 0,01 0,792 0,02 -0,006 (-0,08 -  0,03) 
POLISH MERINO POL 30 7,55 3,00 0,751 0,03 0,694 0,02 0,067 (-0,01 -  0,11) 
APPENNINICA APP 29 7,70 2,56 0,751 0,02 0,647 0,02 0,133 ( 0,07 -  0,15) 
GENTILE DI PUGLIA GEP 30 7,45 2,98 0,732 0,03 0,677 0,02 0,069 (-0,02 -  0,11) 
MERINIZATA ITALIANA MEI 30 8,30 2,90 0,753 0,03 0,702 0,02 0,072 ( 0,01 -  0,11) 
SOPRAVISSANA SOP 44 8,40 3,14 0,739 0,04 0,683 0,02 0,076 ( 0,03 -  0,10) 
CANARIA CAN 71 8,30 3,28 0,711 0,03 0,646 0,01 0,087 ( 0,04 -  0,12) 
PALMERA PAL 50 5,75 2,22 0,577 0,04 0,516 0,02 0,101 ( 0,04 -  0,13) 
CANARIA DE PELO PEL 48 6,15 2,28 0,660 0,04 0,639 0,02 0,040 (-0,02 -  0,07) 
SIDAUN SID 21 6,20 2,28 0,705 0,04 0,651 0,02 0,061 (-0,01 -  0,07) 
UDA UDA 47 7,50 3,20 0,685 0,04 0,636 0,02 0,075 ( 0,02 -  0,11) 
BALAMI BAL 32 6,45 2,74 0,626 0,05 0,611 0,02 0,021 (-0,04 -  0,05) 
PELIBUAY CUBANA CUB 20 6,05 2,21 0,690 0,04 0,593 0,03 0,142 ( 0,04 -  0,17) 
PELIBUEY MEXICO MEX 21 5,70 1,92 0,700 0,04 0,579 0,03 0,186 ( 0,10-  0,21) 
CHIAPAS CHA 127 9,00 2,77 0,712 0,04 0,651 0,01 0,084 ( 0,06 -  0,10) 
CRIOLLA DE PARAGUAY PGY 61 8,79 3,05 0,747 0,03 0,648 0,01 0,115 ( 0,06 -  0,15) 
CRIOLLA DE BOLIVIA BOL 50 8,25 3,14 0,747 0,04 0,650 0,02 0,122 ( 0,08 -  0,15) 
ARGENTINA CORRIENTES ARCO 30 7,10 2,51 0,709 0,04 0,692 0,02 0,024 (-0,05 -  0,06) 
ARGENTINA SANTIAGO DEL ESTERO ARSE 30 6,00 2,08 0,698 0,04 0,637 0,02 0,090 ( 0,02 -  0,12) 
ARGENTINA SALTA ARSA 29 6,20 2,48 0,701 0,04 0,680 0,02 0,031 (-0,03 -  0,06) 
ARGENTINA 25 DE MAYO ARMA 29 5,35 1,35 0,636 0,03 0,621 0,02 0,024 (-0,05 -  0,05) 
  Media   7,35 2,65 0,700 0,04 0,640 0,02 0,087 (0,03 - 0,12) 
En negrita los valores más altos, subrayados los valores  más bajos 
 






Diferenciación genética entre las poblaciones comparadas 
Los estadísticos F obtenidos por el método Weir & Crockerham (Weir and Cockerham, 
1984) con un intervalo de confianza del 95%, presentan un porcentaje de fijación de los 
individuos para cada población de un 8,98% (FIS de 0,090 IC 0,06 - 0,12), la fijación de los 
individuos respecto al total de poblaciones FIT  presenta un valor alto de 0,174 ( IC 0,15 - 
0,20) y la diferenciación de cada población respecto al conjunto de poblaciones analizadas 
es moderado, presentando un FST de 0,093 (IC 0,09 - 0,10). 
 
Análisis Factorial  de Correspondencia 
En la figura 52 se representan los resultados del Análisis Factorial de Correspondencia 
entre las poblaciones analizadas. Las poblaciones se colorean por países, diferenciándose 
las razas de Baleares de las Españolas, por ser el objetivo del análisis y para facilitar la 
visualización de las poblaciones. 
 
 










Verde: Baleares, Amarillo: España, Rosa fucsia: Iberoamericanas, Azul: Europeas, Lila: Africanas. 
 
 
En ambos gráficos la primera raza que se separa es la Ibicenca, el resto de razas de 
Baleares se agrupan más cerca de las otras razas españolas y de las criollas, que del grupo 
de las razas europeas derivadas del Merino y de las tres razas africanas. 
 
Di stancias genéti cas entre poblaciones 
En la tabla 31 se muestran los valores de las distancias genéticas DA y DReynols entre las 
razas estudiadas. En el conjunto de razas las mayores distancias son las que se encuentran 
entre la población de Formentera de la raza Ibicenca con la raza Merino Est-A-Laine (0,32) 
y de la población ibicenca de la raza Ibicenca con la misma raza (0,31). La oveja Palmera 
presenta una gran distancia con la mayoría de razas de Baleares, 0,30 respecto a la 
población de Formentera y 0,23 respecto a la Menorquina; pero también con otras 
españolas como la Merina y Fleischschaf (0,31 y 0,30 respectivamente). Otras distancias 
interesantes de las razas de Baleares, (especialmente Mallorquina, Menorquina y Roja 
Mallorquina) son las que se presentan con la Argentina 25 de Mayo. 






Las menores distancias de las Baleares se presentan entre ellas especialmente 
Mallorquina, Menorquina y Roja Mallorquina; estas tres presentan también distancias 
cortas con las razas españolas Segureña y Churra, aunque la menor distancia la presenta la 
Mallorquina con la Criolla del Paraguay (0,10), sin que se conozca de momento ninguna 
relación entre ellas. 
Las razas de Baleares que presentan mayor distancia con las africanas son las dos 
poblaciones de Ibiza y la menor distancia las otras tres, pero destacan los valores 
obtenidos con la DReynolds en la Roja Mallorquina con la Sidaun, Uda y Balami (0,06, 0,09 y 
0,10 respectivamente), no obstante, con la distancia de Nei DA solo se mantiene una 

































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































LOJ 0,1 0,0 0,05 0,05 0,0 0,0 0,0 0,09 0,05 0,0 0,07 0,0 0,0 - 0,0 0,0 0,1 0,2 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,2 0,2 0,0 0,0 0,13 0,14 0,16 0,20 0,1 0,1 0,1








































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































DA (encima de la diagonal) y DReynolds, (debajo de la diagonal) entre los pares de poblaciones estudiadas. 
En negrita los valores más altos, subrayados los valores  más bajos. 
 







En la figura 53 puede observarse la Neighbor-net construida con las distancias DA. Las 
poblaciones de Baleares forman un clúster bien diferenciado del resto de las razas españolas 
e internacionales. Existe un claro agrupamiento de las razas de África con las razas de pelo de 
Cuba, México y de Canarias. El resto de las razas criollas forman otro clúster bien 
















Estudio de la estructura de las poblaciones 
 
En el análisis del agrupamiento de los individuos estudiados con el programa STRUCTURE 
(Pritchard et al., 2000), el K óptimo que se correspondería con el número de poblaciones más 






En la tabla 32 se recogen los porcentajes de asignación de cada población  a cada cúster 
(Q) cuando K es igual a 24. Los valores de Q varían entre 0.130 en la raza Merinizzata italiana 
y un máximo de 0.836 en la argentina de la provincia 25 de Mayo. Las razas africanas se 
agrupan en el mismo clúster (K=16) al igual que el clúster 24 agrupa a cinco razas europeas 
derivadas del Merino.  








  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 
IBI	 0.780	 0.005	 0.015	 0.040	 0.009	 0.006	 0.019	 0.006	 0.011	 0.011	 0.006	 0.007	 0.006	 0.015	 0.006	 0.007	 0.007	 0.005	 0.006	 0.006	 0.008	 0.008	 0.006	 0.005	
MLL	 0.015	 0.012	 0.016	 0.072	 0.017	 0.011	 0.018	 0.013	 0.635	 0.017	 0.017	 0.015	 0.012	 0.015	 0.010	 0.013	 0.011	 0.017	 0.011	 0.008	 0.007	 0.016	 0.015	 0.007	
MEN	 0.017	 0.007	 0.018	 0.038	 0.046	 0.009	 0.013	 0.010	 0.030	 0.531	 0.013	 0.023	 0.014	 0.038	 0.015	 0.019	 0.010	 0.031	 0.030	 0.008	 0.019	 0.024	 0.030	 0.007	
RM	 0.016	 0.006	 0.014	 0.014	 0.023	 0.010	 0.034	 0.016	 0.019	 0.025	 0.014	 0.036	 0.016	 0.013	 0.016	 0.012	 0.018	 0.023	 0.019	 0.009	 0.021	 0.601	 0.012	 0.010	
FOR	 0.009	 0.009	 0.078	 0.008	 0.017	 0.019	 0.021	 0.009	 0.013	 0.020	 0.006	 0.091	 0.052	 0.456	 0.005	 0.019	 0.066	 0.011	 0.018	 0.010	 0.031	 0.018	 0.007	 0.006	
LOJ	 0.017	 0.011	 0.026	 0.029	 0.030	 0.032	 0.459	 0.032	 0.027	 0.024	 0.027	 0.025	 0.016	 0.022	 0.014	 0.020	 0.055	 0.010	 0.024	 0.023	 0.025	 0.019	 0.021	 0.011	
SEG	 0.008	 0.014	 0.014	 0.033	 0.024	 0.032	 0.039	 0.018	 0.022	 0.037	 0.543	 0.020	 0.029	 0.013	 0.025	 0.006	 0.014	 0.032	 0.011	 0.012	 0.009	 0.018	 0.017	 0.009	
CHU	 0.014	 0.029	 0.025	 0.060	 0.022	 0.015	 0.054	 0.026	 0.023	 0.036	 0.019	 0.417	 0.015	 0.028	 0.033	 0.020	 0.035	 0.016	 0.018	 0.020	 0.020	 0.023	 0.015	 0.016	
MER	 0.006	 0.346	 0.007	 0.006	 0.006	 0.005	 0.006	 0.007	 0.008	 0.011	 0.007	 0.005	 0.469	 0.009	 0.013	 0.005	 0.009	 0.008	 0.016	 0.006	 0.014	 0.019	 0.005	 0.006	
FLE	 0.008	 0.007	 0.013	 0.011	 0.015	 0.010	 0.008	 0.006	 0.011	 0.010	 0.008	 0.012	 0.012	 0.009	 0.800	 0.005	 0.009	 0.008	 0.005	 0.004	 0.005	 0.008	 0.009	 0.006	
MPZ	 0.007	 0.006	 0.008	 0.014	 0.010	 0.007	 0.008	 0.008	 0.007	 0.009	 0.010	 0.008	 0.010	 0.005	 0.764	 0.005	 0.008	 0.010	 0.019	 0.013	 0.018	 0.026	 0.006	 0.014	
MBA	 0.013	 0.014	 0.011	 0.011	 0.011	 0.006	 0.012	 0.013	 0.023	 0.012	 0.033	 0.034	 0.015	 0.007	 0.032	 0.009	 0.023	 0.014	 0.598	 0.010	 0.025	 0.029	 0.014	 0.032	
MBX	 0.006	 0.007	 0.017	 0.014	 0.007	 0.007	 0.011	 0.011	 0.015	 0.018	 0.016	 0.013	 0.008	 0.008	 0.013	 0.009	 0.022	 0.019	 0.624	 0.018	 0.007	 0.029	 0.010	 0.091	
MDA	 0.013	 0.023	 0.025	 0.029	 0.011	 0.013	 0.014	 0.019	 0.009	 0.012	 0.022	 0.012	 0.040	 0.015	 0.030	 0.006	 0.015	 0.047	 0.159	 0.029	 0.015	 0.015	 0.010	 0.418	
MEL	 0.007	 0.017	 0.019	 0.018	 0.010	 0.006	 0.018	 0.016	 0.011	 0.014	 0.014	 0.018	 0.033	 0.011	 0.011	 0.008	 0.013	 0.023	 0.082	 0.005	 0.011	 0.018	 0.009	 0.608	
POL	 0.011	 0.008	 0.013	 0.010	 0.008	 0.018	 0.010	 0.013	 0.006	 0.009	 0.012	 0.014	 0.013	 0.021	 0.017	 0.006	 0.009	 0.007	 0.045	 0.016	 0.006	 0.009	 0.006	 0.712	
APP	 0.005	 0.021	 0.019	 0.015	 0.011	 0.007	 0.015	 0.027	 0.031	 0.006	 0.010	 0.032	 0.016	 0.008	 0.010	 0.021	 0.011	 0.007	 0.023	 0.019	 0.018	 0.018	 0.022	 0.629	
GEP	 0.021	 0.013	 0.062	 0.037	 0.013	 0.013	 0.029	 0.015	 0.032	 0.026	 0.014	 0.044	 0.023	 0.016	 0.039	 0.013	 0.045	 0.025	 0.212	 0.012	 0.013	 0.028	 0.010	 0.243	
MEI	 0.020	 0.020	 0.131	 0.097	 0.067	 0.021	 0.054	 0.034	 0.031	 0.025	 0.023	 0.054	 0.032	 0.021	 0.130	 0.012	 0.036	 0.031	 0.068	 0.011	 0.027	 0.022	 0.011	 0.021	
SOP	 0.011	 0.025	 0.514	 0.020	 0.017	 0.022	 0.017	 0.016	 0.016	 0.013	 0.013	 0.069	 0.023	 0.018	 0.031	 0.011	 0.041	 0.022	 0.028	 0.006	 0.014	 0.009	 0.024	 0.019	
CAN	 0.006	 0.008	 0.010	 0.024	 0.017	 0.011	 0.025	 0.703	 0.011	 0.010	 0.011	 0.024	 0.011	 0.009	 0.007	 0.008	 0.013	 0.010	 0.012	 0.021	 0.013	 0.012	 0.015	 0.008	
PAL	 0.006	 0.005	 0.006	 0.006	 0.005	 0.005	 0.005	 0.025	 0.009	 0.006	 0.006	 0.010	 0.006	 0.004	 0.006	 0.006	 0.005	 0.004	 0.008	 0.836	 0.020	 0.005	 0.004	 0.005	
PEL	 0.011	 0.005	 0.006	 0.008	 0.007	 0.007	 0.008	 0.010	 0.008	 0.007	 0.007	 0.006	 0.008	 0.008	 0.006	 0.013	 0.008	 0.007	 0.010	 0.015	 0.815	 0.006	 0.008	 0.005	







  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 
SID	 0.016	 0.011	 0.034	 0.064	 0.029	 0.008	 0.027	 0.031	 0.059	 0.043	 0.011	 0.026	 0.010	 0.006	 0.021	 0.281	 0.019	 0.022	 0.011	 0.018	 0.113	 0.075	 0.057	 0.008	
UDA	 0.007	 0.007	 0.010	 0.008	 0.011	 0.010	 0.008	 0.008	 0.007	 0.008	 0.010	 0.007	 0.012	 0.013	 0.015	 0.784	 0.010	 0.006	 0.012	 0.016	 0.008	 0.008	 0.009	 0.006	
BAL	 0.005	 0.004	 0.006	 0.010	 0.010	 0.005	 0.010	 0.006	 0.012	 0.011	 0.006	 0.008	 0.008	 0.004	 0.009	 0.809	 0.007	 0.013	 0.005	 0.009	 0.012	 0.009	 0.017	 0.005	
CUB	 0.014	 0.006	 0.013	 0.020	 0.019	 0.020	 0.012	 0.030	 0.070	 0.042	 0.021	 0.007	 0.018	 0.005	 0.008	 0.085	 0.009	 0.436	 0.031	 0.028	 0.040	 0.026	 0.031	 0.008	
MEX	 0.006	 0.007	 0.033	 0.022	 0.012	 0.010	 0.008	 0.007	 0.009	 0.018	 0.009	 0.017	 0.007	 0.007	 0.010	 0.011	 0.009	 0.711	 0.008	 0.010	 0.005	 0.021	 0.039	 0.004	
CHA	 0.008	 0.010	 0.031	 0.018	 0.016	 0.014	 0.011	 0.016	 0.013	 0.020	 0.010	 0.014	 0.008	 0.015	 0.008	 0.010	 0.017	 0.014	 0.027	 0.009	 0.014	 0.016	 0.673	 0.008	
PGY	 0.012	 0.009	 0.033	 0.361	 0.051	 0.024	 0.039	 0.024	 0.043	 0.019	 0.020	 0.036	 0.012	 0.012	 0.023	 0.013	 0.065	 0.054	 0.038	 0.010	 0.012	 0.016	 0.054	 0.021	
BOL	 0.008	 0.010	 0.030	 0.032	 0.029	 0.027	 0.055	 0.018	 0.020	 0.028	 0.014	 0.021	 0.012	 0.009	 0.011	 0.024	 0.486	 0.047	 0.019	 0.016	 0.019	 0.013	 0.037	 0.015	
ARCO	 0.039	 0.011	 0.025	 0.041	 0.454	 0.034	 0.049	 0.019	 0.029	 0.020	 0.021	 0.043	 0.012	 0.010	 0.025	 0.007	 0.048	 0.019	 0.006	 0.016	 0.018	 0.027	 0.019	 0.009	
ARSE	 0.008	 0.007	 0.011	 0.010	 0.713	 0.025	 0.022	 0.018	 0.007	 0.015	 0.012	 0.011	 0.009	 0.008	 0.009	 0.007	 0.018	 0.013	 0.024	 0.012	 0.010	 0.010	 0.013	 0.008	
ARSA	 0.007	 0.009	 0.015	 0.020	 0.056	 0.558	 0.017	 0.017	 0.012	 0.013	 0.012	 0.010	 0.012	 0.020	 0.036	 0.009	 0.044	 0.023	 0.015	 0.022	 0.008	 0.023	 0.028	 0.014	
ARMA	 0.006	 0.006	 0.007	 0.007	 0.009	 0.838	 0.006	 0.005	 0.008	 0.005	 0.006	 0.006	 0.011	 0.004	 0.006	 0.005	 0.023	 0.006	 0.005	 0.003	 0.012	 0.006	 0.005	 0.003	
 
 







Cuando se asume la existencia de dos poblaciones ancestrales (K=2), se separa la 
población de ibicenca de la raza Ibicenca, del resto de poblaciones. Cuando se considera K=3 
se separa el grupo de los merinos. En K=4 se separan las criollas. En K= 5 se separan las razas 
canarias y las africanas formando un nuevo clúster que se divide en dos en K=6, uno formado 
por las razas de África y el otro formado por las razas de las Islas Canarias. En K=7 las razas 
criollas de lana presentan un grupo propio. Respecto a las poblaciones de Baleares en K=11 se 
separan la Mallorquina, Roja Mallorquina y Menorquina de las otras razas españolas, la 
Mallorquina forma un clúster en K=13, la Menorquina en K=14 y finalmente la población de 
Formentera de la raza Ibicenca, que en K= 13 se queda separada del resto de poblaciones de 
Baleares, pero se mantiene unida a un grupo de razas españolas hasta K= 21 con la Churra. En 
K=24, el K óptimo, las cinco poblaciones de Baleares forman clústeres independientes no 












  Factor considered 
 2 gruposa 5 gruposb  
Suma de cuadrados/ Grados de libertad    
          Entre grupos 64,77/1 216/4  
          Entre razas dentro de grupos 697,89/33 546/30  
          Dentro de razas 7083,43/3421 7083,43/3421  
Componente de la varianza    
          Entre grupos 0.02 0.048  
          Entre razas dentro de grupos 0.2 0.1706  
          Dentro de razas 2,07 2.07  
Porcentaje de variación    
          Entre grupos 1 2.08**  
          Entre razas dentro de grupos 8.75** 7.45**  
          Dentro de razas 90.26** 90.47**  
F-statistics    
       Entre groupos (FCT) 0.010 0.095  
       Entre razas dentro de grupos (FSC) 0.090 0.076  
       Entre razas (FST)  0.097 0.020  
Significación: **p < 0.01 
aDos grupos: Baleares, resto de las razas; bGrupos geográficos: Baleares, España, Europa, América y África. 
 
Los resultados de AMOVA nos indican una escasa influencia, aunque significativa, de la 
diferenciación genética de las poblaciones si se toma en cuenta la ubicación geográfica tanto 
para el archiélago respecto al resto, como si se consideran todos los grupos geográficos 
estudiados por regiones o continentes. La diferenciación entre las razas es mayor que entre 
los grupos analizados (2.08 vs 1). 
 






5.4. UTILIZACIÓN DE LOS MICROSATÉLITES EN LOS PROGRAMAS DE 
CONSERVACIÓN DE LAS POBLACIONES DE BALEARES 
 
Control de Fi l iación de f i l iación 
Para realizar control de filiación de los animales de las poblaciones de Baleares se utiliza el 
panel oficial recomendado por la ISAG para la especie ovina. Este panel consta de 13 
microsatélites y el marcador del gen de la Amelogenina para determinar el sexo de los 
animales (tabla 33). Como panel suplementario para los casos de filiación difíciles de resolver 
se utilizan otros nueve microsatélites recomendados por el Laboratorio Central de Veterinaria 
de Algete (Madrid) del Ministerio de Agricultura, Alimentación y Medio Ambiente. La 
Probabilidad de Exclusión Combinada a priori (PEC) del panel principal de microsatélites 
empleado es 0,99998 cuando se conocen los dos progenitores, disminuyendo este valor hasta 


























Con el panel principal de microsatélites se pueden detectar el 99,998% de las 
paternidades falsas cuando se conocen los dos progenitores de un animal y el 99,28% de las 
paternidades falsas cuando sólo se conoce uno de los progenitores. Sólo un pequeño número 
de controles de filiación no podrían resolverse utilizando este panel de microsatélites, en 
cuyo caso se utiliza el segundo panel. 
Los datos presentados se corresponden a los primeros obtenidos en el año 2012 y se 
muestran en la tabla 34, en años posteriores se mejora la recogida de información 
genealógica y en la actualidad es una actividad más, dentro de los programas establecidos, la 
información que se obtiene de dichos controles facilita la gestión de la población dirigida a la 




Dictámen IBI  RMA MEN MLL 
No Padre ni  Madre 12,90  0,60  
No Madre   0,95  
No Padre 16,10  30,30 4,90 
Incompatible con los padres propuestos   10,96  
Compatible 38,70    
Compatible Padre 25,80  52,80  
Compatible Madre    33,30 
No hay muestra del  padre,  de la  madre o de ambos  35,00 6,05 47,10 
*Raza Ibicenca (IBI) contiene las poblaciones deFormentera e Ibiza. 
 
Como puede verse en esta tabla, en el caso de la raza Ibicenca solo se puede comprobar 
la compatibilidad en un 38,70% de los casos y un 25,80% de los padres, mientras que en un 
16,10% de los casos el padre propuesto es incompatible. En el 12,90% de los casos tanto el 
padre como la madre propuestos resultan incompatibles. Con las maternidades hay que 
resaltar que en la gran mayoría de los casos no se propone madre o no hay muestra de la 






misma y es necesario recalcar la importancia de contrastar la genealogía con controles de 
filiación completos, con padre y madre para cumplir con los objetivos del Libro Genealógico. 
En la Oveja Roja Mallorquina, en el 2012, en esta raza resulta muy complicado instaurar el 
protocolo del control de filiación debido a que el sistema de identificación de las crías no está 
unificado y tampoco se recoge correctamente la identificación de los reproductores, 
provocando que un 35,00% de estos controles de filiación no se pueden resolver, ni hacer un 
dictamen fiable, incorporándose a los controles de filiación el siguiente año. 
En la Oveja Menorquina, en el 2012, en el caso de las paternidades se comprueba la 
compatibilidad en un 52,80% de los casos mientras que en un 30,30% de los casos el padre 
propuesto es incompatible. En el 10,96% de los casos en los que se propone más de un padre, 
todos resultan ser incompatibles. Con las maternidades hay que destacar que en la gran 
mayoría de los casos no se propone madre para los corderos y es necesario recalcar la 
importancia de contrastar la genealogía con controles de filiación completos, con padre y 
madre para cumplir con los objetivos del Libro Genealógico. 
En la Oveja Mallorquina, en el 2012, no se pueden contrastar si las paternidades 
declaradas por el ganadero son verdaderas o no, bien porque no hay muestra del padre/s 
propuesto/s o bien porque ni siquiera se propone padre. Es necesario remarcar la 
importancia de contrastar la genealogía con controles de filiación completos, con padre y 
madre para cumplir con los objetivos del Libro Genealógico. En el caso de las maternidades, 
en el 33,30% de los controles se confirma que la madre propuesta por el ganadero es la 
correcta. Pero el dato que más llama la atención es el 47% de los casos en los que no se 
puede realizar el control de filiación por no tener muestra de uno o de los dos progenitores. 
 
Durante los años sucesivos se hace hincapié en la importancia de hacer registros de 
nacimientos para conocer las madres y los padres de los animales mediante métodos de 
asignación/exclusión de las madres de los corderos nacidos. 






El número de casos que en la actualidad no se resuelven por no disponer de muestras del 
padre, de la madre o de ninguno de ellos es escaso, probablemente debido a que existe ya un 
elevado número de muestras almacenadas en el Banco de Muestras del laboratorio. 
 
 
Asignación de individuos a poblaciones 
 
En el caso de la oveja Ibicenca, se considera que son puros los animales con un coeficiente 
de mezcla (q) superior a 0,90 y solo un 5% de los análisis que se realizan en este sentido dan 
como resultado una asignación clara y fiable a la raza Ibicenca.En el caso de la oveja Roja 
Mallorquina, Menorquina y Mallorquina se ha considerado que son puros los animales con un 
coeficiente de mezcla (q) superior a 0,90. No obstante en estas razas la comprobación de 
asignación de un animal a la población no se hace de forma rutinaria, como es el caso de la 
raza Ibicenca, sino que se utiliza en casos de duda o pleito o en momentos específicos o ante 
casos en que la incorporación en el Libro genealógico de los ejemplares en cuestión, sea de 
especial interés. 







6.  DISCUSIÓN 
La diversidad genética en los recursos zoogenéticos sigue disminuyendo en las últimas 
décadas en todo el mundo. Diversos factores contribuyen a este hecho, aunque uno de los 
más destacados es el uso de unas pocas razas para satisfacer las necesidades alimenticias de 
la población, y el empleo de programas de selección intensos para mejorar los resultados 
productivos de estas razas en cuestión. Por una parte, cuando se aplica un programa de 
mejora y se unifican los criterios de mejora, las poblaciones se van aproximando 
genéticamente y por otro lado el aislamiento de razas locales provoca una perdida de 
diversidad por deriva y una falta de variabilidad debido a al aislamiento reproductivo (Diez-
Tascón et al., 2000; Boettcher et al., 2010; Biscarini et al., 2015). 
El desconocimiento de las necesidades del futuro, tanto a nivel de adaptación a las 
condiciones climáticas, epidemiológicas, comerciales y de la garantía para cubrir las 
necesidades de alimento mundial, pone a la conservación de la diversidad de los recursos 
genéticos animales en un importante lugar para hacer frente a dichos cambios. 
En el caso del ovino, probablemente por tratarse de una ganadería con menos peso 
económico, es una de las especies de las que dispone menos información de la diversidad 
genética a nivel internacional. Se han realizado estudios de razas o poblaciones a nivel local o 
como máximo por regiones próximas  y países, aunque sería recomendable realizar análisis a 
nivel mundial de la diversidad y la estructura genética que se presenta en la especie (Rosa et 
al., 2013; Ferrando et al., 2014; Salamon et al., 2014; Bowles, 2015). 
En Baleares, con el desarrollo del sector turismo se ha ido desplazando la producción 
agrícola ganadera (Binimelis and Ordines, 2008). Por otro lado el aislamiento geográfico de las 
islas ha favorecido la diferenciación genética de las poblaciones, favoreciendo la existencia en 
las Illess Baleares de una gran riqueza en recursos genéticos (MAGRAMA/ARCA), siendo la 
especie ovina la que presenta una mayor diversidad. Esta diferenciación, apreciable 
fenotípicamente, no ha sido estudiada genéticamente hasta el momento  (Pablo et al., 2013; 






Pons et al., 2015). Los resultados obtenidos en este estudio son un primer paso y suponen un 
punto de partida para el establecimiento de programas de conservación y mejora de las razas 
ovinas de Baleares. El conocimiento de la genealogía, de la estructura genética y su evolución 
resultan imprescindibles para  su recuperación (Rosa et al., 2013; Abdul-Muneer, 2014; Toro 
et al., 2014). 
6.1. DIVERSIDAD GENÉTICA INTRAPOBLACIONAL DE LAS RAZAS OVINAS DE 
BALEARES 
 
La caracterización genética de los ovinos de Baleares se inicia con la toma de muestras de 
individuos inscritos en el Libro genealógico de las cuatro razas oficialmente reconocidas: 
Ibicenca, Roja Mallorquina, Menorquina y Mallorquina. Con los primeros resultados se 
observa la división de la raza Ibicenca en dos poblaciones bien diferenciadas: la población de 
Formentera y la de Ibiza. Dado que también existe separación geográfica y diferencias 
fenotípicas en estas dos poblaciones, referenciadas en la bibliografía consultada (Payeras and 
Falconer, 1998) , se decide ampliar el muestreo y estudiar por separado las dos poblaciones, 
para analizar la separación genética de las mismas. (Formentera e Ibiza). 
Se analizan 26 microsatélites, siendo un número mayor de marcadores al empleado para 
caracterizar otras razas ovinas españolas (Avellanet, 2006; Ferrando et al., 2007a; Viudes de 
Castro et al., 2009),  no obstante otros autores emplean un numero de microsatélites 
superior  (Peter et al., 2007b; Glowatzki-Mullis et al., 2009; Ceccobelli et al., 2010). En las 
poblaciones ovinas de Baleares el muestreo es superior a 20 individuos por raza y el número 
de microsatélites que se utilizan en su caracterización es de 26, cubriendo las 
recomendaciones de la FAO de utilizar de 25 a 30 loci  (FAO, 1993) y de 40 a 50 individuos por 
población para reducir el riesgo de sesgo estadístico (FAO, 2011a) En base a la bibliografía 
consultada y a los resultados obtenidos en la caracterización genética de cada una de las 
razas, se puede decir que la batería de marcadores que se utiliza se comporta 






adecuadamente en estas razas ovinas y resulta útil para detectar variabilidad genética dentro 
de las poblaciones. 
Todos los marcadores son polimórficos en las poblaciones de Baleares, excepto el 
microsatélite ETH10 que es monomórfico en las razas Ibicenca, Menorquina y Mallorquina. 
Por lo general, todos los marcadores tienen dos o tres alelos con una frecuencia entre el 10% 
y el 70%, expresando diversidad alélica, excepto en la población de Ibiza de la raza Ibicenca 
que cinco marcadores presentan una frecuencia mayor (>70%) para uno de los alelos. 
Algunos alelos tienen una frecuencia muy baja o nula, con el consiguiente riesgo de pérdida a 
largo plazo por deriva genética y otros presentan frecuencias altas sin llegar a superar el 75%. 
En las cinco poblaciones de Baleares se observa un NMA de 7,59 en un rango de 5,50 y 
8,42, valor similar al encontrado en la oveja Palmera (Martínez et al., 2005) o en razas 
derivadas del Merino (Lasagna et al., 2011). 
La población de Formentera de la raza Ibicenca es la que presenta una diversidad genética 
más baja, con un exceso de homocigotos que podría ser debido a su ubicación en un espacio 
geográfico pequeño y al doble aislamiento al que esta sometida. En el archipiélago Balear son 
más frecuentes las transacciones comerciales con el resto del mundo desde Mallorca, dado 
que ésta tiene mayor relación via marítima y aérea, respecto al resto de las islas. Además, 
Formentera es la isla más pequeña del archipiélago Pitiuso, existiendo un predominio 
administrativo y comercial de la isla mayor Ibiza y la entrada de animales a Formentera se 
produce via marítima pasando primero por Ibiza, dificultando aun más el intercambio con 
otras razas del exterior. Se debe tener presente que hasta el momento la oveja de 
Formentera se ha considerado como perteneciente a la raza Ibicenca aunque se trata de una 
población diferenciada de la raza Ibicenca de la isla de Ibiza. Los resultados genéticos 
obtenidos en este estudio así lo demuestran y debería tenerse en cuenta en la toma de 
decisiones en cuanto a la gestión de la producción ovina en Formentera. 
La población de Ibiza de la raza Ibicenca presenta un número medio de alelos por locus 
(NMA) de 8,19, este valor es similar al encontrado en las demás razas de Baleares. No 
obstante presenta el menor número efectivo de alelos de todas las razas de Baleares y  la 






menor riqueza alélica, aunque ésta es superior a la RA de las razas merinas (Lasagna et al., 
2011). El exceso de homocigotos en esta población, se justifica por el aislamiento, el escaso 
censo y un número de machos muy reducido, los cuales permanecían en las explotaciones 
por largos períodos, criando con su descendencia. Esta situación probablemente fue 
favorecida por ser una ganadería destinada al autoconsumo, con explotaciones generalmente 
de pequeño tamaño, quedando en el momento de iniciar el programa de conservación unas 
seis explotaciones ganaderas con un censo muy reducido y con más del 50% de los 
reproductores de la raza en un solo rebaño. La estructura y el tamaño de las explotaciones 
esta referenciada en la bibliografía y estos resultados no suponen más que una ratificación de 
las observaciones hechas por algunos autores (Payeras and Falconer, 1998; Esteban, 2003). 
La oveja Roja Mallorquina presenta una diversidad genética media, con un exceso de 
homocigotos que indicaría que esta raza está desviada significativamente del equilibrio de 
Hardy-Weinberg. Esta situación puede ser debida a varios factores, pero principalmente a su 
distribución en un área geográfica limitada, durante años ha estado concentrada en una zona 
de la isla de Mallorca, principalmente en el municipio de Llucmajor (Payeras and Falconer, 
2003), además del pequeño tamaño de la población y de la existencia de un reducido grupo 
de explotaciones dedicadas a la cría de machos reproductores, junto a la selección de 
animales en base exclusivamente a sus caracteres morfológicos siguiendo un estándar racial 
de reciente reconocimiento oficial. 
Los parámetros de diversidad genética de la raza Menorquina son similares a los de la 
oveja Roja Mallorquina, aunque es la que tiene una mayor riqueza alélica y la que presenta un 
menor número de marcadores desviados del equilibrio de Hardy-Weinberg, después de la 
corrección de Bonferroni. Aun presentando esta raza una alta variabilidad genética, se 
detecta un exceso de homocigotos que podría ser debido a la selección morfológica por la 
reciente estandarización de la raza, junto a una selección productiva, que debido al tipo de 
ganadería más acostumbrada a la selección para la mejora del ganado (la actividad ganadera 
principal de la isla es la producción de leche y queso con bovino frisón), los ganaderos 
tradicionalmente seleccionan a los reproductores ovinos por su prolificidad y por su 






capacidad de cría, al ser una buena madre, con una buena producción lechera, que le permite 
finalizar la cria del cordero en el campo (Sánchez, 1974; Sánchez and Sánchez, 1986; Payeras 
and Falconer, 1998). 
La oveja Mallorquina presenta una diversidad alélica y genética media, aun teniendo en 
cuenta la disparidad de heterocigosis en los marcadores y al grado de homocigosis indicado 
por el estadístico FIS, se puede considerar que la raza presenta una considerable variabilidad 
genética. El exceso de homocigosis podría ser debido a la aplicación de un reciente programa 
de selección a favor positivo de resistencia (Scrapie) y a la selección de algún carácter 
fenotípico (eliminación manchas en mucosa, lana, perfil, tamaño, etc.) en busca de una mayor 
homogeneidad. La mayor variabilidad genética respecto a las dos anteriores probablemente 
tenga que ver con el mayor censo y número de efectivos y a la mayor dispersión geográfica, 
que permite la aplicación de un programa de selección tal y como concluye en su tesis 
Anguera (Anguera, 1985) y que con posterioridad confirman su puesta en marcha otros 
autores (Payeras and Falconer, 1998; Esteban, 2003). 
El descenso de heterocigosis observado en todas las razas ovinas de Baleares puede 
deberse a varios motivos: tamaño pequeño de la población, aislamiento de la población, 
número reducido de fundadores, alta selección para la especialización y a la cría en 
endogamia (por intereses productivos o por aislamiento, pero también en razas de pequeño 
tamaño donde se está aplicando un programa de recuperación intentando mantener la 
homogeneidad fenotípica de la población) (Arranz et al., 1998), (Azor et al., 2004). Así en un 
estudio realizado en un grupo de razas suizas, la baja He presentada por las razas East Freisan 
(0,65) y Skudde (0,67) se justifican por el escaso número de fundadores, o por una fuerte 
selección de los caracteres fenotípicos de la población, para mantener las características 
originales de la raza; o en la raza Valais Red (0,680) por el tamaño pequeño de la población 
(Glowatzki-Mullis et al., 2009), en el caso de las dos poblaciones Ibicencas se justifica por el 
tamaño pequeño de las poblaciones y el escaso número de fundadores. 
El promedio de alelos de cada población y los valores de heterocigosis indican que todas 
las poblaciones muestran una diversidad genética aceptable, siendo la población de 






Formentera la que presenta una menor diversidad. El valor de FIS se desvía significativamente 
de 0 en las poblaciones de Formentera (0,18), Roja Mallorquina (0.14) y Menorquina (0.13) lo 
que indicaría que estas tres razas son heterogéneas en lo que se refiere a sus características  
genéticas, señalando la existencia de una variabilidad genética intrarracial significativa entre 
los individuos de estas tres razas. Esto puede deberse a varios efectos como que  exista 
migración o subdivisión en estas razas. 
 
6.2.  DIVERSIDAD GENÉTICA INTERPOBLACIONAL 
6.2.1. DIVERSIDAD GENÉTICA ENTRE LAS POBLACIONES DE BALEARES 
 
El índice de fijación medio de los individuos respecto a cada subpoblación o raza (FIS) es de 
9,60%, variando según la raza entre 6,55% y 13,36%. El valor medio de FIS de las cinco razas 
de Baleares es superior al obtenido en otras razas españolas (Álvarez et al., 2005); en razas 
del norte de Europa (Tapio et al., 2010) o en razas Suizas (Glowatzki-Mullis et al., 2009). El 
valor obtenido en las razas de Baleares es similar al FIS encontrado en un grupo de siete razas 
españolas  con el mismo panel de microsatélites que el empleado en este estudio (Pablo et 
al., 2013). El índice de fijación de un individuo al conjunto de la población balear FIT es de un 
19,35 % , superior al encontrado en otros estudios (Azor et al., 2004; Lasagna et al., 2011; 
Pablo et al., 2013). Sin embargo el valor que se obtiene para FST en las razas de Baleares es 
algo inferior al que presenta Glowatzki en un estudio de varias razas Suizas (Glowatzki-Mullis 
et al., 2009) y superior al obtenido por Pablo en siete razas españolas (Pablo et al., 2013) y en 
merinos italianos (Lasagna et al., 2011). Este alto valor de FST indica que existe una mayor 
diferenciación genética entre las poblaciones de Baleares que entre otras poblaciones 
españolas o italianas. 
Las poblaciones de Baleares presentan una diversidad genética intra y entre las 
poblaciones aceptable, debida a la deriva genética y al aislamiento reproductivo de las 
mismas. Sin embargo se detectan valores significativos de FIS  en todas las poblaciones, pero 






especialmente en la población de Formentera de la raza Ibicenca, en la Roja Mallorquina y en 
la Menorquina que podrían deberse a la existencia de divisiones dentro de las poblaciones y/o 
a un exceso de homocigotos, causando desequilibrio y una reducción de la variabilidad 
genética. 
Lo mismo puede deducirse de los valores de distancia genética, en los que la raza Ibicenca 
es la que más se distancia del resto de poblaciones, mientras que los valores más bajos de 
distancia genética son los que hay entre las razas Roja Mallorquina y Menorquina. En el árbol 
de distancias las cinco poblaciones se separan claramente siguiendo un patrón similar al que 
se obtiene en el Análisis Factorial de Correspondencia (figuras 57 a 60), confirmando la 
separación clara de las cinco poblaciones. Los resultados de distancias son comparables o 
similares a los presentados por Dalvit en las razas ovinas italianas de las cuales se considera 
que presentan una buena diferenciación (Dalvit et al., 2008) y superior a las distancias 
obtenidas en cinco razas ovinas del Pirineo oriental en el cual se concluye que la 
diferenciación de las mismas se considera poco pronunciada (Ferrando et al., 2007a). Los 
resultados obtenidos por Avellanet en la oveja Xisqueta al analizar las variaciones entre las 
poblaciones de distintas comarcas de Cataluña con el cálculo de NM y FST, validan la distancia 
entra la población de Ibiza y la de Formentera, las cuales presentan una mayor distancia, en 
las subpoblaciones de la raza Xisqueta se presentan un número mínimo de migrantes (MN) de 
8,27 y una FST  inferiores de 0,001 a 0,028 (Avellanet, 2006).  
El análisis de la estructura de las poblaciones muestra la gran diferenciación genética de la 
población de Ibiza de la raza Ibicenca, que se separa cuando K = 2 del resto de razas y se 
mantiene separada en todos los supuestos. Muy probablemente, la población de Ibiza de la 
raza Ibicenca ha sufrido una marcada deriva genética y un posible proceso de cuello de 
botella, del cual aun no habría salido pues no se detecta un exceso de heterocigotos, 
provocando su separación temprana del resto de las razas. Cuando K = 3 la raza Roja 
Mallorquina forma un clúster diferenciado, posiblemente debido a su origen diferente del 
resto de las ovejas de Baleares. Según Sánchez Belda esta raza procede de Oriente Próximo 
muestra de ello es su cola grasa, característica de razas ubicadas en zonas con periodos de 






escasez (Sánchez and Sánchez, 1986). La raza Mallorquina se separa en K = 4 y finalmente en 
K = 5 se separan la Menorquina y la población de Formentera de la raza Ibicenca. En todos los 
clusters se observa algún individuo relacionado con los otros dando una imagen similar a la 
obtenida en el DISTRUCT de las razas venecianas (Dalvit et al., 2009). Cuando se considera K= 
6 la población de Formentera de la raza Ibicenca se subdivide en dos clústers, indicando una 
subestructura de esta población. La población de Formentera se mantiene separada de la 
población de Ibiza desde K = 2, aunque hay individuos de la población de Ibiza que se agrupan 
con los de Formentera lo que puede ser debido a la reciente introducción de machos de 
Formentera en un rebaño de ovino Ibicenco, producida por los gestores de la raza para 
compensar el escaso número de machos fundadores. 
La probabilidad de asignación (Q) fue alto para todas las razas, lo que indica una 
estructura muy homogénea dentro de cada raza a excepción de la población de Formentera, 
que presenta un valor de 0,67, probablemente debido más a la falta de una estrategia de 
conservación o selección, que a un plan de cría por absorción. Para resumir, a partir de estos 
resultados se deduce que existe un escaso nivel de mezcla entre las razas, que se encuentran 
geográficamente aisladas, incluyendo las razas Roja Mallorquina y Mallorquina que aun 
estando en la misma isla se distribuyen en áreas geográficas diferentes y no se evidencia 
migración de animales de una población a la otra. 
Para terminar con la discusión de los resultados del conjunto de poblaciones de Baleares 
se destaca la elevada diferenciación de las cinco poblaciones probablemente debida a los 
efectos de la deriva genética, a la separación geográfica de las poblaciones que ha provocado 
su aislamiento y la existencia de eventos históricos diferentes para cada una de las islas. La 
ubicación estratégica del archipiélago ha favorecido la introducción de recursos genéticos de 
distintas zonas del Mediterráneo, en principio por asentamientos provisionales y 
posteriormente de los propios pobladores de las islas, los cuales no siempre han sido los 
mismos en todas las islas. La selección de individuos atendiendo a sus características 
fenotípicas, en los últimos años, también ha podido influir en la clara diferenciación genética 
existente entre las cinco poblaciones ovinas de Baleares. 






Aunque inicialmente se produjo una importante introducción de productos continentales, 
el aislamiento producido por el hecho de localizarse en islas podría haber acentuado la 
diferenciación genética entre éstas. En definitiva, en Baleares se dispone de una elevada 
diversidad genética, reflejada en su máximo exponencial en el ovino, con cuatro razas 
oficialmente reconocidas y una nueva población, aunque no está claramente definida ni 
reconocida a nivel oficial, la oveja de Formentera. Las desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg podría deberse a la presencia de alelos nulos (Lasagna et al., 2011) o por la 
endogamia y los efectos genéticos del aislamiento de algunas poblaciones, sobre todo en las 
poblaciones de Ibiza y Formentera, que han experimentado reducciones severas en  número 
de efectivos. En la raza Ibicenca, el efecto de cuello de botella causado por la reducción de 
animales criados podría tener un fuerte efecto en el equilibrio HWE y podría maximizar la 
diferenciación genética (FST), debido a la deriva genética. Los déficits de heterozigotos son 
detectados e interpretados como una consecuencia directa de la estratificación genética o 
como consecuencia de la existencia de las barreras geográficas provocando un efecto 
Wahlund (1928) (Holsinger, 2006) como se muestra en los valores de FIS. Se encuentran 
valores de FST de 0,11 para las razas de Baleares, indicando un alto valor de diferenciación, 
similar a los encontrados por Baumung y Dumasy para las razas ovinas austriacas y belgas 
respectivamente (Baumung et al., 2006; Dumasy et al., 2012). 
Se ha observado un adecuado nivel de variabilidad genética a pesar del reducido censo de 
las poblaciones de Baleares, del pequeño tamaño de las explotaciones y del aislamiento 
natural, impuesto por el aislamiento ambiental. Las poblaciones Ibiza y Formentera presentan 
desviaciones importantes del equilibrio HWE, pero la diversidad ligeramente inferior para 
estas dos razas es similar al resto de razas estudiadas si se considera la riqueza alélica. Los 
resultados que se obtienen de los análisis de distancias de las poblaciones confirman una 
evolución genética común de las razas Mallorquina, Menorquina y Roja Mallorquina, 
agrupándose juntos y en distinta posición para las poblaciones de Ibicenca y Formentera, 
mostrando un posible origen común, pero una evolución diferente por su especial aislamiento 
y el alto nivel de endogamia existen ocasionado por el pequeño tamaño de la población. 






En conclusión, las razas ovinas de Baleares son un recurso genético valioso con un alto 
nivel de diversidad genética. Pero los programas de cría deben ser cuidadosamente 
planteados teniendo en cuenta minimizar la endogamia y el mantenimiento de la diversidad 
genética existente. 
6.2.2. DIVERSIDAD GENÉTICA ENTRE LAS POBLACIONES DE BALEARES Y 
OTRAS RAZAS OVINAS DE ESPAÑA 
La variabilidad genética entre las poblaciones ovinas de Baleares es mayor que la 
existente entre el resto de razas ovinas españolas, muy probablemente debido al aislamiento 
geográfico, a los diferentes patrones de colonización humana en cada isla y a su divergencia 
histórica y comercial. Por ejemplo, mientras la oveja Roja Mallorquina se relaciona con un 
cruce con razas de Oriente Próximo y es la única raza española que muestra una cola grasa, 
una característica genética típica de las razas criadas en ambientes desérticos, las Ibicencas se 
relacionan con ovinos que introdujeron los cartegineses y la Menorquina y la Mallorquina con 
la Sarda y el tronco mediterràneo (Sánchez and Sánchez, 1986; Esteban, 2003). 
Los valores medios de Heterocigosis observada para las razas de Baleares son inferiores a 
los encontrados en el gran conjunto de datos de razas Americanas (Baumung et al., 2006); sin 
embargo fueron similares a los valores observados para el Merino Español (Diez-Tascón et al., 
2000) y para algunas razas involucradas en planes de conservación, con valores tan bajos 
como 0,52 en algunas razas ovinas cimarronas del desierto estudiadas por Gutiérrez-Espeleta 
en Norteamérica (Gutiérrez-Espeleta et al., 2000). 
En el análisis de distancias de las poblaciones de Baleares respecto al grupo de razas 
españolas (Ibericas) las más distantes son las de Baleares, siendo la Ibicenca la más distante 
dentro del grupo Balear y del conjunto. Destaca la proximidad presentada entre la 
Mallorquin, Menorquina y Roja Mallorquina con la Churra y la Segureña, reflejo de lo 
expuesto en algunas bibliografías como hechos históricos (Sánchez and Sánchez, 1986; 
Esteban, 2003). En el dendograma Neighbor-Net, las razas Roja Mallorquina, Menorquina y 
Mallorquina forman un cluster en la misma rama que la Churra, indicando un posible origen 






común o la influencia del grupo ibérico sobre estas poblaciones del archipiélago, estos datos 
son validados por los resultados obtenidos previamente en la caracterización genética de la 
oveja Lojeña (Pablo et al., 2013). En el extremo opuesto la población de Formentera de la raza 
Ibicenca y la población de Ibiza de la raza Ibicenca que comparten la misma rama, pero con 
posiciones divergentes y distancias extensas, reflejándose de nuevo su separación 
probablemente por el aislamiento temprano del resto de poblaciones españolas y la presión 
de otras razas foráneas aportadas por los cartegineses. 
Los resultados obtenidos por el análisis de la estructura de las poblaciones y la asignación 
a los clusters, en base a la propuesta de poblaciones, no hace más que confirmar lo 
anteriormente dicho, observándose una separación muy temprana de la raza Ibicenca, 
seguida de una separación de los merinos y sus derivados y la confirmación de la división de la 
raza Ibicenca en dos poblaciones. 
 
6.2.3. DIVERSIDAD GENÉTICA ENTRE LAS POBLACIONES OVINAS DE 
BALEARES Y OTRAS RAZAS OVINAS ESPAÑOLAS E INTERNACIONALES 
Todas las razas estudiadas presentaron una diversidad alélica y genética aceptable, 
similares a los obtenidos en los estudios de caracterización, realizados previamente o en otros 
estudios (Lawson Handley et al., 2007; Quiroz et al., 2007; Quiroz et al., 2008; Pablo et al., 
2013). 
Al introducir en el estudio razas de Europa derivadas del Merino Español, de África y de 
América, las mayores distancias dentro del grupo Balear las sigue presentando la población de 
Ibiza, siendo esta población la que también presenta mayor distancia respecto al resto de 
poblaciones analizadas, especialmente con el Merino si se compara con el grupo Ibérico y 
comparte distancia con la población de Formentera, respecto a la raza Palmera. Otras 
distancias interesantes de las razas de Baleares, (especialmente Roja Mallorquina, 
Menorquina y Mallorquina) son las que se presentan con las razas Americanas en general y 
especialmente con la Argentina de la provincia 25 de Mayo y con las africanas.  






 Las razas de Baleares se muestran más próximas entre ellas, después con las españolas, el 
siguiente grupo es el merino y posteriormente con algunas razas derivadas de estas. Estas 
distancias son similares a las encontradas por Pablo al estudiar un grupo de razas españolas 
en el cual se incluye la Roja Mallorquina y la Menorquina, mostrándose los mismos 
agrupamientos que en este estudio (Pablo et al, 2013). De todas las poblaciones estudiadas, 
la Lojeña, Segureña y Churra siguen siendo las más próximas a las poblaciones de Baleares. 
Acreditan estos resultados los resultados obtenidos en el estudio de la estructura de 30 razas 
ovinas europeas donde se incluyen algunas razas españolas y derivados merinos y el estudio 
realizado con razas Americas y algunas españolas (Lawson Handley et al., 2007; Quiroz et al., 
2007) 
Destacan las distancias que presentan las poblaciones de la raza Ibicencas especialmente 
la población de Ibiza  y aunque en menor grado, resulta comparable a las distancias que 
presenta la raza Palmera, probablemente favorecido por el mismo estado de desequilibrio 
existente en las tres poblaciones debido a la endogamia, o por el exceso de homocigotos a 
pesar de presentar una diversidad genética aceptable (Martínez et al., 2005).  
En la representación gráfica en red de las distancias DA se vuelven a agrupar las 
poblaciones en base a su distribución geográfica y se observa que en un extremo se 
representan las razas merinas y sus derivados, en el lado opuesto las razas americanas y las 
africanas y en el centro quedan las españolas, que se distribuyen en dos grupos por un lado 
las ibéricas (Lojeña, Churra y Segureña) y en el otro lado las de los dos archipiélagos Baleares 
y Canarias, estas últimas próximas a las africanas, probablemente por su origen africano.  
Cada grupo forma subgrupos similares a los obtenidos en otros estudios (Lasagna et al., 2011; 
Pablo et al., 2013) 
En conclusión, la variación entre las poblaciones ovinas de Baleares es mayor que la 
existente en otras razas ovinas comparadas, muy probablemente debido a la diferencia de los 
orígenes de las poblaciones Baleares y a los diferentes eventos históricos que han influido en 
su formación, además de la deriva genética causada por el aislamiento físico o geográfico. 






El estudio de la estructura del ovino Balear demuestra claramente la diferenciación 
genética de las cinco poblaciones ovinas de Baleares, que presentan escasas migraciones 
entre las poblaciones, con poca influencia genética de las otras razas españolas, europeas y 
africanas incluidas en el presente estudio. 
 
6.3.  UTILIZACIÓN DE LOS MICROSATÉLITES EN LOS PROGRAMAS DE 
CONSERVACIÓN DE LAS POBLACIONES DE BALEARES 
 
Para que un programa de mejora genética obtenga buenos resultados es imprescindible 
disponer de información altamente fiable sobre su genealogía y el control de producciones 
(Martinez et al., 2005)). En las poblaciones ovinas de Baleares cuya producción es extensiva y 
no siempre forma parte de la producción principal del ganadero, utilizar las técnicas de 
genética molecular mediante marcadores de microsatelites puede suponer un avance 
importante para su conservación. 
 
Control de f i l iación 
El sistema de explotación extensivo del ganado ovino en Baleares, con una reproducción 
poco controlada con todos los machos en monta natural a la vez o de forma continua hace 
difícil la obtención de información fidedigna de las genealogías de los individuos de las 
poblaciones. Este es uno de los puntos que causan más problemas a la hora de implantar un 
programa de conservación y mejora, aunque este problema se puede solventar realizando 
controles de filiación (Lozano et al., 2008; Bouzada et al., 2009; León Jurado et al., 2009). 
En las razas de Baleares el número de microsatelites utilizados en el primer panel es de 
13, más el marcador del gen de la Amelogenina para determinar el sexo de los animales y la 
Probabilidad de Exclusión Combinada a priori (PEC) del panel de microsatélites que se 
propone es 0,9998 cuando se conocen los dos progenitores y de 0,9928 cuando sólo se 
conoce uno de ellos. Como panel suplementario para los casos de filiación difíciles de resolver 






se utilizan otros nueve microsatélites y la PEC de los dos paneles es superior a 0,99999. 
Cuando mayor sea la información de los progenitores que se subministre al laboratorio, 
mayor será la fiabilidad de los controles de filiación realizados. El número de microsatelites 
utilizados en el primer panel es superior al utilizados para el Merino precoz (12)  (Martínez et 
al., 2008) y para el Segureño (10) (Martínez et al., 2007) y la probabilidad de exclusión similar 
o igual a los obtenidos con otros paneles preparados para razas ovinos y caprinas por Lozano 
(Bouzada et al., 2006) o para otras especies como el utilizado en la cabra Murciano–
Granadina (León Jurado et al., 2009), o la raza bovina Marismeña (Camacho et al., 2005), por 
lo que al igual que se concluye en dichos trabajos, se puede afirmar, que el panel 
seleccionado es eficaz para realizar controles de filiación en las razas de Baleares. 
Por los primeros resultados obtenidos se observa un elevado porcentaje de 
incompatibalidades, superior al que se presentan en otras razas (Martínez et al., 2007; León 
Jurado et al., 2009; Rosa et al., 2013), demostrando la necesidad de continuar con el control 
de filiaciones ya que el conocimiento de la información genealógica es imprescindible para 
establecer correctamente un programa de conservación y mejora.  
Se trata de una herramienta muy interesante para la gestión de poblaciones que se 
encuentran en una situación de peligro de extinción. Con esta medida se permite orientar la 
reproducción con el objetivo de conseguir el mantenimiento de la máxima cantidad de 
diversidad genética ancestral con el mínimo incremento de consanguinidad posible por 
generación. 
 
Asignación de un individuo a una población 
La asignación de un individuo a una población determinada raza o para determinar el 
origen racial de un animal o de un producto diferenciado, resulta bastante accesible e 
interesante como una herramienta útil en la gestión de los programas de conservación y 
mejora. Dicha técnica ha sido estudiada en diversos trabajos, demostrando la idoneidad de 
utilizar el método Bayesiano mediante el programa STRUCTURE para la asignación de un 






individuo a la raza (Pritchard et al., 2000; J.-J. Arranz et al., 2001; García et al., 2006; Duan et 
al., 2013; Sanz et al., 2014). 
La probabilidad con la que se asigna cada uno de los individuos a su población de 
referencia en la raza Ibicenca es del 90%. Si se compara con los resultados obtenidos por 
Arranz para las razas españolas Castellana (97,58%) y Churra (97,97%) y las razas foráneas 
Lacaune (97,88%) y Awassi (99,98%) (Arranz et al., 2001) o con los resultados obtenidos en la 
asignación en le bovino de casta Navarra (91,78%) (Sanz et al., 2014), los resultados de 
asignación obtenidos en la raza Ibicenca son algo inferiores, pero aceptables dada la situación 
de peligro en que se encuentra la raza. 
En Baleares solo se realiza de rutina la asignación de los individuos a la población en la raza 
Ibicenca,  ayuda a la toma de decisiones en esta población de reducido tamaño y con un alto 
grado de endogamia, facilitando la recuperación de la raza y la mejora de la estructura y 
variabilidad genética de las mismas. En el resto de razas de Baleares, resulta utíl ante 
situaciones de incorporación dudosa. No se descarta su utilización como herramienta de 
control de algún producto certificado o diferenciado, en base a los buenos resultados 
obtendios en varios estudios donde se pretende analizar un producto para determinar la raza 
que lo ha originado, como los estudios publicados para el Jamón Iberico (García et al., 2006) y 
el Lechazo de Castilla (Arranz et al., 2001). 








7.-  CONCLUSIONES 
• El muestreo realizado y el panel de los 26 microsatelites analizados son los adecuados 
tanto en número como en eficiencia, permitiendo alcanzar los objetivos planteados. 
 
• En las razas de Baleares se observa una elevada diversidad genética a pesar del 
reducido censo de las poblaciones, del pequeño tamaño de las explotaciones y del 
aislamiento natural impuesto por su situación geográfica. No obstante, se observa un 
exceso significativo de homocigotos, probablemente favorecido por el aislamiento 
geográfico y por los efectos de las presiones de la selección morfológica sufridas en los 
últimos años por las exigencias de los Libros Genealógicos de reciente estructuración y 
publicación a principios del año 2000. 
 
•  Aunque hay cuatro razas ovinas oficialmente reconocidas en las Islas Baleares, los 
resultados encontrados demuestran la diferenciación genética entre la oveja de 
Formentera y la población de Ibiza de la raza Ibicenca, confirmándose la existencia de 
cinco poblaciones genéticas totalmente diferenciadas. 
 
• Los resultados de los índices de diferenciación genética, del Análisis Factorial de 
Correspondencia, de las distancias genéticas y del estudio de estructura genética 
realizados demuestran que las razas ovinas de las Islas Baleares presentan niveles 
elevados de diferenciación genética. Las poblaciones de Baleares presentan una 
separación de las razas Mallorquina, Menorquina y Roja Mallorquina, de las dos 
poblaciones de la raza Ibicenca evidenciando la separación física natural y la divergencia 
histórica. En la raza Ibicenca, el efecto causado por la reducción de animales criados tiene 
un fuerte efecto en el equilibrio HWE y maximiza la distancia respecto a las otras 
poblaciones. 







• Las dos poblaciones más amenazadas son las de la raza Ibicenca, no solo por su 
reducido censo y situación social, sino también por su menor diversidad genética, aunque 
los resultados obtenidos servirán como base para realizar una correcta gestión genética 
favoreciendo la conservación de ambas poblaciones. 
 
•  Los análisis de distancias de las poblaciones confirman una evolución genética común 
con otras razas ovinas españolas, con una separación evidente de las razas insulares de 
las continentales. No se detectan signos de cruces entre las razas ovinas españolas 
Churra, Segureña, Merino Español y las derivadas del Merino, Fleischschaf y Merino 
Precoz y las razas de Baleares, si bien algunos de los individuos muestreados no se 
agrupan con el resto de los animales de su misma raza. 
 
• Al introducir en el estudio razas de Europa derivadas del Merino Español, de África y 
de América, las razas se agrupan  atendiendo a su distribución geográfica y se observa que 
en un extremo se representan las razas merinas y sus derivados, en el lado opuesto las 
razas americanas y las africanas y en el centro quedan las españolas, que se distribuyen en 
dos grupos por un lado las ibéricas (Lojeña, Churra y Segureña) y en el otro lado las de los 
dos archipiélagos Baleares y Canarias, estas últimas próximas a las africanas, 
probablemente por su origen africano. Las poblaciones ovinas de Baleares presentan una 
escasa influencia genética de las otras razas españolas, europeas y africanas incluidas en 
el presente estudio. 
 
• La utilización de la genética molecular como herramienta de control y orientación de 
los programas de conservación y mejora, cuyo objetivo es conseguir el mantenimiento de 
la máxima cantidad de diversidad genética con el mínimo incremento de consanguinidad 
posible por generación, resulta muy adecuado. 
 






• La aplicación de la genética molecular para la asignación de individuos, el control 
genético de la población y la comprobación de la filiación, resulta una herramienta 
imprescindible en las poblaciones que se encuentran en una situación crítica, en las cuales 
descartar un individuo tan solo por sus caracteres morfológicos, puede dificultar su 
conservación. Posibilita la recuperación de aportes genéticos externos de la población no 
inscrita en el libro, pero que se encuentra en su entorno, sin que afecte significativamente 
a la pureza de la raza. Además es una herramienta útil para comprobar la raza de origen 
de ciertos productos, en defensa de las producciones diferenciadas con animales de razas 
autóctonas. 
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